Nr rejestracyjny: 2021/41/N/NZ9/01749; Kierownik projektu: mgr inz. Martyna Godzieba

Nitryfikacja jest jednym z etapow cyklu azotowego, ktdry opisuje cyrkulacje azotu i jego zwigzkow
chemicznych w przyrodzie. Proces ten polega na utlenianiu azotu amonowego przez azotyny do azotanow.
Przez wiele lat uwazano, ze nitryfikacja jest przeprowadzana przez dwie wspotpracujace ze sobg grupy
mikroorganizmow. W pierwszym etapie bakterie (AOB — ammonia oxidizing bacteria) i archeony (AOA —
ammonia oxidizing archaea) utleniajg amoniak. Produktem ich metabolizmu sg azotyny, ktére w drugim etapie
sg utleniane do azotanow przez bakterie utleniajace azotyny (NOB — nitrite oxidizing bacteria). Jednak w 2015
roku odkryto grupg bakterii zdolnych do samodzielnego przeprowadzenia obydwu tych etapow. Bakterie te
nalezaty do rodzaju Nitrospira i sg okreslane mianem ,,comammox” (COMplete AMMonium OXidation). To
przetomowe odkrycie zapoczatkowato liczne badania majace na celu ustalenie roli bakterii comammox,
czynnikéw wplywajacych na ich wystgpowanie, zajmowanych przez nie nisz ekologicznych oraz ich relacji z
klasycznymi nitryfikatorami. Celem proponowanego projektu jest ocena powszechnosci wystepowania
bakterii comammox w zbiorowiskach bakteryjnych roznych §rodowisk oraz analiza sieci ich
wspoOtwystepowania z innymi grupami bakterii, w szczegolnosci z bakteriami biorgcymi udziat w przemianach
azotu.

W tradycyjnych badaniach mikrobiologicznych mikroorganizmy sa hodowane i badane w
laboratoriach, z dala od ich $rodowiska naturalnego. Zdecydowana wickszo$¢ bakterii wystepujacych w
przyrodzie, w tym bakterie comammox, nie jest jednak mozliwa do wyhodowania w warunkach
laboratoryjnych. W zwigzku z tym badanie tych mikroorganizméw wymaga zastosowania metod
molekularnych opartych na analizie kwaséw nukleinowych i sekwencjonowaniu nowej generacji. W
proponowanym  projekcie zastosowane zostang dwie nowoczesne metody: metagenomika i
metatranskryptomika. Metagenomika polega na badaniu catkowitego DNA uzyskanego bezposrednio ze
srodowiska (metagenomu). Dzieki temu mozliwe jest poznanie catej populacji mikroorganizmow tworzacych
dang mikrobiocenoze. Metatranskryptomika natomiast polega na badaniu mRNA uzyskanego bezposrednio ze
srodowiska (metatranskryptomu), a wigc dostarcza informacji na temat genow ulegajacych ekspresji w catym
zespole mikroorganizméw. Takie podejScie pozwala na wglad w strukture genetyczng zespotu
mikroorganizméw bez koniecznosci hodowli mikroorganizméw w laboratorium.

Uzyskane dzieki powyzszym metodom dane zostang nastepnie wykorzystane do stworzenia sieci
wspotwystepowania bakterii tworzacych badane zbiorowiska, z uwzglednieniem w szczegdlnosci comammox
Nitrospira. Mikroorganizmy tworzg ztozone spotecznosci, na ktorych ksztatt i funkcjonowanie majg wptyw
nie tylko czynniki srodowiskowe, ale rOwniez interakcje migedzygatunkowe, zarOwno antagonistyczne jak i
nieantagonistyczne. Jedng z metod badania interakcji pomiedzy mikroorganizmami jest stworzenie sieci
reprezentujacej badane zbiorowisko i pozwalajacej na jego caloSciowe analizowanie. Dzigki wizualizacji i
analizie tych sieci mozliwe jest okreslenie kluczowych w danej spolecznosci grup mikroorganizméw, grup
potencjalnie wspotzaleznych od siebie czy tez tych ktore potencjalnie konkurujg ze sobg. Odwzorowanie
struktury sieci ekologicznych moze pomoéc w przewidywaniu skutkéw zmian i zaburzen w danym
ekosystemie, a takze pozwoli¢ na inzynieri¢ ztozonych spotecznosci drobnoustrojow.

Uzyskane wyniki pozwolg uzyskac informacje o powszechnosci wystepowania bakterii comammox w
réznych Srodowiskach, o istnieniu korelacji w wystgpowaniu bakterii comammox z innymi bakteriami, o
proporcjach liczebno$ciach migdzy bakteriami comammox a klasycznymi nitryfikatorami oraz czy istnieja
roéznice w strukturze gendw warunkujacych catkowite utlenianie amoniaku pomiedzy bakteriami comammox
zamieszkujacymi rézne §rodowiska.



