
 Nitryfikacja jest jednym z etapów cyklu azotowego, który opisuje cyrkulację azotu i jego związków 

chemicznych w przyrodzie. Proces ten polega na utlenianiu azotu amonowego przez azotyny do azotanów. 
Przez wiele lat uważano, że nitryfikacja jest przeprowadzana przez dwie współpracujące ze sobą grupy 

mikroorganizmów. W pierwszym etapie bakterie (AOB – ammonia oxidizing bacteria) i archeony (AOA – 

ammonia oxidizing archaea) utleniają amoniak. Produktem ich metabolizmu są azotyny, które w drugim etapie 

są utleniane do azotanów przez bakterie utleniające azotyny (NOB – nitrite oxidizing bacteria). Jednak w 2015 
roku odkryto grupę bakterii zdolnych do samodzielnego przeprowadzenia obydwu tych etapów. Bakterie te 

należały do rodzaju Nitrospira i są określane mianem „comammox” (COMplete AMMonium OXidation). To 

przełomowe odkrycie zapoczątkowało liczne badania mające na celu ustalenie roli bakterii comammox, 
czynników wpływających na ich występowanie, zajmowanych przez nie nisz ekologicznych oraz ich relacji z 

klasycznymi nitryfikatorami. Celem proponowanego projektu jest ocena powszechności występowania 

bakterii comammox w zbiorowiskach bakteryjnych różnych środowisk oraz analiza sieci ich 
współwystępowania z innymi grupami bakterii, w szczególności z bakteriami biorącymi udział w przemianach 

azotu.  

 W tradycyjnych badaniach mikrobiologicznych mikroorganizmy są hodowane i badane w 

laboratoriach, z dala od ich środowiska naturalnego. Zdecydowana większość bakterii występujących w 

przyrodzie, w tym bakterie comammox, nie jest jednak możliwa do wyhodowania w warunkach 
laboratoryjnych. W związku z tym badanie tych mikroorganizmów wymaga zastosowania metod 

molekularnych opartych na analizie kwasów nukleinowych i sekwencjonowaniu nowej generacji. W 

proponowanym projekcie zastosowane zostaną dwie nowoczesne metody: metagenomika i 
metatranskryptomika. Metagenomika polega na badaniu całkowitego DNA uzyskanego bezpośrednio ze 

środowiska (metagenomu). Dzięki temu możliwe jest poznanie całej populacji mikroorganizmów tworzących 

daną mikrobiocenozę. Metatranskryptomika natomiast polega na badaniu mRNA uzyskanego bezpośrednio ze 

środowiska (metatranskryptomu), a więc dostarcza informacji na temat genów ulegających ekspresji w całym 
zespole mikroorganizmów. Takie podejście pozwala na wgląd w strukturę genetyczną zespołu 

mikroorganizmów bez konieczności hodowli mikroorganizmów w laboratorium. 

Uzyskane dzięki powyższym metodom dane zostaną następnie wykorzystane do stworzenia sieci 

współwystępowania bakterii tworzących badane zbiorowiska, z uwzględnieniem w szczególności comammox 
Nitrospira. Mikroorganizmy tworzą złożone społeczności, na których kształt i funkcjonowanie mają wpływ 

nie tylko czynniki środowiskowe, ale również interakcje międzygatunkowe, zarówno antagonistyczne jak i 

nieantagonistyczne. Jedną z metod badania interakcji pomiędzy mikroorganizmami jest stworzenie sieci 
reprezentującej badane zbiorowisko i pozwalającej na jego całościowe analizowanie. Dzięki wizualizacji i 

analizie tych sieci możliwe jest określenie kluczowych w danej społeczności grup mikroorganizmów, grup 

potencjalnie współzależnych od siebie czy też tych które potencjalnie konkurują ze sobą. Odwzorowanie 

struktury sieci ekologicznych może pomóc w przewidywaniu skutków zmian i zaburzeń w danym 

ekosystemie, a także pozwolić na inżynierię złożonych społeczności drobnoustrojów.  

Uzyskane wyniki pozwolą uzyskać informacje o powszechności występowania bakterii comammox w 

różnych środowiskach, o istnieniu korelacji w występowaniu bakterii comammox z innymi bakteriami, o 

proporcjach liczebnościach między bakteriami comammox a klasycznymi nitryfikatorami oraz czy istnieją 
różnice w strukturze genów warunkujących całkowite utlenianie amoniaku pomiędzy bakteriami comammox 

zamieszkującymi różne środowiska. 
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