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STRESZCZENIE 

BAKTERIOCENOZY MAT MIKROBIALNYCH STREFY PROGLACJALNEJ LODOWCA EKOLOGII 

(WYSPA KRÓLA JERZEGO, ANTARKTYKA) - STRUKTURA TAKSONOMICZNA I POTENCJAŁ 

FIZJOLOGICZNY 
 
Jakub Kowalik 

 
Rozprawa doktorska wykonana pod kierunkiem dr hab. Doroty Górniak  

i prof. dr hab. Aleksandra Świąteckiego  

Katedra Mikrobiologii i Mykologii, Wydział Biologii i Biotechnologii 

Uniwersytet Warmińsko-Mazurski w Olsztynie/ inna instytucja naukowa 

Celem prowadzonych badań było poznanie struktury taksonomicznej i potencjału 

fizjologicznego bakteriocenoz mat mikrobialnych występujących w efemerycznych 

lotycznych i lenitycznych zbiornikach w strefie proglacjalnej Lodowca Ekologii (Wyspa 

Króla Jerzego, Antarktyka). Do osiągnięcia głównego celu wyznaczono cele 

szczegółowe, którymi były: a/ metagenomiczna analiza taksonomiczna bakteriocenozy 

badanych mat mikrobialnych w odniesieniu do struktury mikrobioty gleb, b/ izolacja  

i molekularna identyfikacja heterotroficznych szczepów bakterii pochodzących z mat 

mikrobialnych; utworzenie banku szczepów, c/ fenotypowy „fingerprinting”; analiza 

potencjału metabolicznego izolatów, d/ określenie potencjału środowiskowego izolatów: 

warunków wzrostu, odporności na zamarzanie i promieniowanie UV, oddziaływań 

antagonistycznych i właściwości bakteriobójczych, zdolności do adhezji i tworzenia 

biofilmu oraz oporności na antybiotyki. Dane metagenomiczne badanych mat 

mikrobialnych umożliwiły identyfikację bakterii należących do 12 typów. 

Charakterystyczną cechą bakteriocenoz badanych mat była wysoka obfitość sinic 

należących do rodzaju Phormidium, które stanowiły ponad 60% zidentyfikowanych 

sekwencji. Drugą grupą pod względem frekwencji były bakterie należące do typu 

Proteobacteria, które stanowiły ponad 20% zidentyfikowanych sekwencji. Wśród 

pozostałych taksonów przeważały bakterie należące do typów: Verrucomicrobia, 

Actinobacteria i Bacteroidetes. W porównaniu z matami potoków, w zbiornikach 

astatycznych stwierdzono kilkukrotnie wyższą liczebność odczytów sekwencji 

Actinobacteria, Planctomycetes, Verrucomicrobia oraz TM7. Zasadniczymi czynnikami 

środowiskowymi skorelowanymi ze strukturą taksonomiczną bakteriocenoz mat były 

właściwości fizykochemiczne i hydrologiczne zbiorników wodnych. W płynących, 

ubogich troficznie wodach potoków rozwijała się bardzo ograniczona strukturalnie 

bakteriocenoza mat. Bardziej złożony skład taksonomiczny występował w matach 

rozwijających się w zbiornikach astatycznych, charakteryzujących się wyższą 

koncentracją materii organicznej i mineralnej. W glebach wykazano bogate 

taksonomicznie zespoły bakterii należące do 23 typów. Stwierdzono współzależność 

strukturalną, pomiędzy bakteriocenozami mat i gleb. Na poziomie typów wszystkie 

zespoły bakterii tworzące mikrobiomy mat występowały również w glebach. Uzyskane 

wyniki potwierdziły sformułowaną hipotezę badawczą zakładającą istotną rolę 

bakteriocenozy gleby, która w procesie migracji i kolonizacji środowisk wodnych 

wpływa na strukturę i rozwój mat mikrobialnych.  
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Pochodzące z mat mikrobialnych szczepy bakterii charakteryzowały się znaczną 

aktywnością fizjologiczną i szerokim potencjałem metabolicznym, umożliwiającym 

wykorzystanie różnorodnych substratów. Liczne szczepy wykazywały zdolność do 

utylizacji mono– i disacharydów, cukroli, kwasów cukrowych, jak również 

aminokwasów, białek i tłuszczy. Statystycznie wyższą aktywnością charakteryzowały się 

szczepy izolowane z mat występujących w potokach. Ma to istotne znaczenie w rozwoju 

tych mikrobiocenoz w środowiskach o niskiej trofii. Szczególnie wysoki potencjał 

biochemiczny posiadały: Arthrobacter psychrochitiniphilus, Rodoferax ferrireducens, 

Pseudomonas azotoformans oraz Pseudomonas poae. Badania mat mikrobialnych 

wykazały występowanie licznych bakterii opornych na związki toksyczne i antybiotyki, 

wśród których znaczącą grupę stanowiły szczepy o szerokim spektrum 

antybiotykooporności. Zjawisko to może być uwarunkowane istnieniem  

w bakteriocenozach mat efektywnych procesów związanych z rozwijaniem naturalnej 

oporności oraz oporności nabytej w wyniku horyzontalnego transferu genów. 

Specyficzną cechą bakteriocenoz mat była odporność bakterii na działanie 

promieniowania UVB, którą stwierdzono u ponad 80% szczepów. Wskazuje to na 

występowanie mechanizmów ochronnych i naprawczych decydujących o przeżyciu 

bakterii w okresie intensywnej insolacji. Najwyższą odporność posiadały: 

Salinibacterium xinjiangense, Arthrobacter scleromae, Pedobacter sp. i Bosea lathyri. 

Istotnym przystosowaniem do warunków polarnych, szczepów bakterii izolowanych  

z mat była ich odporność na zamarzanie. Intensywne wytwarzanie białek 

przeciwlodowych wykazano u szczepów: Rhodococcus erythropolis, Flavobacterium 

tiangeerense, Pedobacter terrae oraz Bosea lathyri. Zdolności antagonistyczne 

wykazywała większość wyizolowanych z mat szczepów. Również większość badanych 

szczepów wykazywała zdolność do adhezji. Oba typy oddziaływań mają decydujące 

znaczenie w kształtowaniu struktury mat mikrobialnych, charakteryzujących się dużym 

zagęszczeniem bakterii i występowaniem silnych interakcji międzykomórkowych. 

Wykazana korelacja pomiędzy aktywnością antagonistyczną a opornością na antybiotyki 

potwierdziła istnienie intensywnych oddziaływań w bakteriocenozie mat. Wyodrębniono 

grupę szczepów bakterii z rodzajów Agreia, Pseudomonas i Flavobacterium, które 

hamowały wzrost fitopatogenów oraz potencjalnych patogenów zwierząt i ludzi w tym: 

Agrobacterium tumefaciens, Erwinia carotovora, Escherichia coli, Pseudomonas 

fluorescens i Staphylococcus aureus. Szczepy bakterii, u których ujawniono unikatowe 

cechy, zdolność do wytwarzania: białek przeciwlodowych, barwników ochronnych oraz 

związków antybakteryjnych stanowią cenny materiał w aplikacyjnych badaniach 

biotechnologicznych i medycznych.  

Uzyskane wyniki potwierdziły przyjętą hipotezę badawczą, że bakteriocenozy 

mat mikrobialnych rozwijają się jako wyspecjalizowane strukturalnie i funkcjonalnie 

ekosystemy, charakteryzujące się wysokim potencjałem metabolicznym  

i środowiskowym. Potwierdzono hipotezę Baas-Beckinga wskazującą na rolę czynników 

środowiskowych w selekcji komponentów biotycznych mat mikrobialnych. Polarne maty 

mikrobialne są dynamicznymi, samoregulującymi się układami mikrobiocenotycznymi, 

w których dynamika pierwotnej i wtórnej produkcji oraz biokonwersji i regeneracji 

biogenów jest zrównoważona.  
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ABSTRACT 

THE BACTERIOCENOSES OF MICROBIAL MATS OF THE PROGLACIAL ZONE OF THE ECOLOGY 

GLACIER (KING GEORGE ISLAND, ANTARCTICA) - TAXONOMIC STRUCTURE AND PHYSIOLOGICAL 

POTENTIAL  

Jakub Kowalik, MSc 

 

Doctoral dissertation prepared under the supervision of Dorota Górniak, PhD, DSc  

and Aleksander Świątecki, PhD, DSc. 

Department of Microbiology and Mycology, Faculty of Biology and Biotechnology 

University of Warmia and Mazury in Olsztyn 

 

 

The goal of the conducted research was to understand the taxonomic structure and 

physiological potential of bacteriocenoses of microbial mats occurring in ephemeral 

aerial and lenitic reservoirs in the proglacial zone of the Ecology Glacier (King George 

Island). To achieve the main objective, specific objectives were set, as stated below:  

a) metagenomic taxonomic analysis of the bacteriocenosis of the tested microbial mats in 

relation to the structure of the soil microbiota, b) isolation and molecular identification of 

heterotrophic strains of bacteria derived from microbial mats; creating a strain bank,  

c) phenotypic “fingerprinting”; analysis of the metabolic potential of bacterial strains,  

d) determination of the environmental potential of isolates: growth conditions, resistance 

to freezing and UV radiation, antagonistic effects and bactericidal properties, ability to 

adhere and form a biofilm, and antibiotic resistance. Metagenomic data of the tested 

microbial mats made it possible to identify bacteria belonging to 12 phyla.  

A characteristic feature of the bacteriocenoses of the studied mats was the high abundance 

of blue-green algae belonging to the genus Phormidium, which accounted for over 60% 

of the identified sequences. The second group in terms of frequency were bacteria 

belonging to the Proteobacteria phylum, which accounted for over 20% of the identified 

sequences. Among the remaining taxa, bacteria belonging to the phyla: Verrucomicrobia, 

Actinobacteria and Bacteroidetes prevailed. Compared to the stream mats, the number of 

Actinobacteria, Planctomycetes, Verrucomicrobia and TM7 sequences was several times 

higher in the astatic reservoirs. The main environmental factors correlated with the 

taxonomic structure of the bacteriocenoses of mats were the physicochemical and 

hydrological properties of water. In the flowing, oligotrophic waters of the streams,  

a structurally limited bacteriocenosis of mats developed. A more complex taxonomic 

composition occurred in mats developing in astatic reservoirs, characterized by a higher 

concentration of organic and mineral matter. Taxonomically, rich assemblages of bacteria 

belonging to 22 phyla were found in the soils. A structural interdependence was found 

between mats and soil bacteriocenoses. At the phylum level, all the bacterial communities 

which make up the mat microbiomes were also found in soils. The obtained results 

confirmed the formulated research hypothesis assuming the important role of soil 

bacteriocenosis, which affects the structure and development of microbial mats in the 

process of migration and colonisation of aquatic environments.  
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The bacterial strains derived from the microbial mats were characterized by 

significant physiological activity and a wide metabolic potential, enabling the use of 

various substrates. Numerous strains showed the ability to utilize mono- and 

disaccharides, sugar alcohols, sugar acids, as well as amino acids and proteins. 

Statistically, higher activity was found in strains isolated from stream mats. This is 

important in the development of these microbiocenosis in low-trophic environments. 

Arthrobacter psychrochitiniphilus, Rodoferax ferrireducens, Pseudomonas azotoformans 

and Pseudomonas poae had a particularly high biochemical potential. The tests of 

microbial mats showed the presence of numerous bacteria resistant to toxic compounds 

and antibiotics, among which multi-antibiotic-resistant strains constituted a significant 

group. This phenomenon may be conditioned by the existence in mat bacteriocenoses of 

effective processes related to the development of natural resistance and resistance 

acquired as a result of horizontal gene transfer. A specific feature of mat bacteriocenoses 

was the resistance of bacteria to UVB radiation, which was found in over 80% of the 

strains. This indicates the presence of protective and repair mechanisms which determine 

the survival of bacteria during the period of intensive insolation. The highest resistance 

was found in: Salinibacterium xinjiangense, Arthrobacter scleromae, Pedobacter sp. and 

Bosea lathyri. An important adaptation to polar conditions of bacterial strains isolated 

from mats was their resistance to freezing. Intensive production of anti-ice proteins was 

demonstrated in the following strains: Rhodococcus erythropolis, Flavobacterium 

tiangeerense, Pedobacter terrae and Bosea lathyri. The majority of strains isolated from 

mats showed antagonistic abilities. Also, most of the tested strains showed the ability to 

adhere. Both types of interactions are of decisive importance in shaping the structure of 

microbial mats, characterised by a high density of bacteria and strong intercellular 

interactions. The demonstrated correlation between the antagonistic activity and 

resistance to antibiotics confirmed the existence of intensive interactions in the 

bacteriocenosis of mats. A group of bacterial strains from the genera Agreia, 

Pseudomonas and Flavobacterium was isolated, which inhibited the growth of 

phytopathogens and potential pathogens of animals and humans, including 

Agrobacterium tumefaciens, Erwinia carotovora, Escherichia coli, Pseudomonas 

fluorescens and Staphylococcus aureus. Strains of bacteria with unique features, the 

ability to produce anti-ice proteins, protective dyes and antibacterial compounds are 

valuable material in biotechnological and medical application research. 

The obtained results confirmed the adopted research hypothesis: bacteriocenoses 

of microbial mats develop as structurally and functionally specialised ecosystems, 

characterised by a high metabolic and environmental potential. The Baas-Becking 

hypothesis indicating the role of environmental factors in the selection of biotic 

components of microbial mats was confirmed. Polar microbial mats are dynamic, self-

regulating microbiocenotic systems in which the dynamics of primary and secondary 

production as well as bioconversion and regeneration of nutrients are balanced.  
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1. Wstęp 

Kontynent Antarktyczny otoczony morską Antarktyką jest rejonem, który od wielu 

dziesięcioleci budzi ogromne zainteresowanie zarówno gremiów naukowych, jak 

również społeczności międzynarodowej. Związane z „Globalną zmianą” zjawiska, 

szczególnie wyraźnie zaznaczają się w rejonach polarnych, które są swoistym „hot spot” 

tych procesów. Antarktyda jest jedynym kontynentem poddanym jurysdykcji 

międzynarodowej, określonej przepisami Traktatu Antarktycznego (UKŁAD 

ANTARKTYCZNY 1961). Zgodnie z zapisami Traktatu w rejonie morskiej i kontynentalnej 

Antarktyki możliwe jest jedynie prowadzenie badań naukowych oraz podejmowanie 

działań związanych z szeroko pojętą ochroną przyrody. W rejonie Antarktydy  

i okalających ją wysp zlokalizowanych jest ok. 130 międzynarodowych stacji 

badawczych, które są miejscem pracy dla kilku tysięcy naukowców. Polska dysponuje 

dwoma funkcjonującymi stacjami naukowymi: całoroczną Polską Stacją Antarktyczną 

im. Henryka Arctowskiego (Ryc. 1) zlokalizowaną na Wyspie Króla Jerzego (Szetlandy 

Płd., Antarktyka Zachodnia) oraz letnią Stacją im. Antoniego Bolesława Dobrowolskiego 

położoną w Oazie Bungera (Antarktyda Wschodnia) pracującą sporadycznie.  

 

Rycina 1. Polska Stacja Antarktyczna im. Henryka Arctowskiego (fot. D. Górniak) 

Figure 1. Arctowski Polish Antarctic Station 

 

Półwysep Antarktyczny i przylegające do niego wyspy są obszarem, na którym 

najwyraźniej zaznaczają się zmiany środowiskowe wywołane m. in. globalnym 

ociepleniem. Prowadzony od szeregu lat monitoring warunków klimatycznych tego 

rejonu wskazuje na sukcesywny wzrost temperatury powietrza, co jest jednym z istotnych 

wskaźników „Globalnej zmiany” (MOJICA-MONCADA I IN. 2021).  

Najbardziej spektakularną i dramatyczną konsekwencją wzrostu temperatury  

w rejonach polarnych jest topnienie i rozpad lodowców. Przykładem takich zjawisk może 
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być nasilony proces deglacjacji, zlokalizowanego w pobliżu Polskiej Stacji Antarktycznej 

(Wyspa Króla Jerzego), Lodowca Ekologii, który na przestrzeni 80 lat cofnął się  

o ok. 600 m. Uwolnione od lodu obszary stanowią przestrzeń intensywnych badań 

biologicznych, w tym również mikrobiologicznych (ZDANOWSKI I IN. 2013; CIESIELSKI  

I IN. 2014; GRZESIAK. IN. 2015A, 2015B; ZNÓJ I IN. 2022). Powstające w strefie 

proglacjalnej nowe ekosystemy, zarówno wodne, jak i lądowe umożliwiają prowadzenie 

wartościowych badań dotyczących między innymi sukcesji pierwotnej, procesów 

glebotwórczych, rozwoju mat mikrobialnych i bioprospekcji. Badania w tym zakresie 

mają istotną wartość poznawczą, prognostyczną i aplikacyjną. Powstające z topniejących 

lodowców masy wody, tworzą sieć efemerycznych cieków i lenitycznych zbiorników, 

skolonizowanych przez liczne populacje autotroficznych i heterotroficznych 

mikroorganizmów (KRUCON IN. 2021). Bardzo prosta struktura nowo utworzonych 

ekosystemów umożliwia formułowanie i testowanie wielu hipotez dotyczących m.in: 

procesów kolonizacji, dynamiki biocenozy, konkurencji międzygatunkowej.  

O unikalności przyrodniczej kontynentalnej Antarktydy i przylegających wysp,  

w zasadniczym stopniu decydują ekstremalne warunki środowiskowe. Szczególnie 

istotne znaczenie ma niska temperatura, intensywna insolacja i oddziaływanie 

promieniowania UV oraz ograniczona dostępność płynnej wody (ORDENES-

AENISHANSLINS I IN. 2016; LAMBRECHTS I IN. 2019). Biocenoza lądowej Antarktyki 

ograniczona jest do organizmów przystosowanych do życia w tych ekstremalnych 

warunkach. Prowadzone od kilkudziesięciu lat badania biocenotyczne ekosystemów 

polarnych dotyczą głównie: drobnoustrojów (wirusów, bakterii i archeonów), protistów, 

grzybów, porostów i wątrobowców, roślin naczyniowych oraz zwierząt bezkręgowych 

(NKEM I IN. 2006; ROJAS I IN. 2009; WONG I IN. 2011; MIECZAN I TARKOWSKA-KUKURYK 

2014; ALSTRUP I IN. 2018; CALLEJAS I IN. 2018; PERSHINA I IN. 2018; HALICI I IN. 2022; 

MIODUCHOWSKA 2021; THOMPSON 2021; PANDOURSKI I IN. 2022; VEGA I IN. 2022; 

GRZESIAK I IN. 2021, ZNÓJ I IN. 2022). Badania dotyczą również kręgowców, głównie 

ptaków i morskich ssaków, zasiedlających latem kontynent Antarktyczny oraz 

przybrzeżne wyspy (PANASIUK I IN. 2020; LANUSSE I IN. 2022). 

Prowadzone od początku dwudziestego wieku badania mikrobiologiczne w rejonie 

obszarów polarnych dotyczą głównie mikrobiocenoz środowisk wodnych i glebowych, 

lodowców i atmosfery. Szczególne zainteresowanie badaczy budzą obszary proglacjalne 

powstałe w wyniku intensyfikacji procesów deglacjacji (GRZESIAK I IN. 2009; PEARCE  

I IN. 2009; ANESIO I IN. 2012; ZDANOWSKI I IN. 2013; STANISH I IN. 2013; GRZESIAK I IN. 
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2015A; KOO I IN. 2017; KRUCON I IN. 2021). Jak wykazały badania, różnorodne grupy 

mikroorganizmów posiadają szereg strukturalnych i funkcjonalnych przystosowań, które 

umożliwiają dobrą adaptację do ekstremalnych warunków panujących w rejonach 

polarnych. Niska temperatura panująca na tych obszarach i związane z nią zjawisko 

zamarzania i rozmarzania jest czynnikiem szczególnie limitującym przeżycie 

drobnoustrojów. Tylko dobrze zaadaptowane mikroorganizmy są w stanie rozwijać się  

w tych warunkach termicznych. Niska temperatura oddziałuje na większość elementów 

tworzących struktury komórkowe oraz wpływa na wszystkie procesy fizjologiczne  

i metaboliczne (D’AMICO I IN. 2006). Istotne znaczenie w tych warunkach termicznych 

ma zachowanie stabilności oraz odpowiedniej płynności błony komórkowej, co jest 

warunkiem prawidłowego i efektywnego transportu błonowego oraz sprawnego 

przebiegu szlaków katabolicznych. Obniżenie sprawności procesu replikacji materiału 

genetycznego bezpośrednio wpływa na wydłużenie czasu podziałów komórkowych. 

Podobnie kluczowe znaczenie, w funkcjonowaniu mikroorganizmów w niskich 

temperaturach, ma prawidłowy przebieg procesów transkrypcji i translacji (D’AMICO  

I IN. 2006).  

Psychrofile stanowią dominującą grupę mikroorganizmów występujących  

w „globalnym mikrobiomie” Ziemi (SIDDIQUI I IN. 2013). Większość przestrzeni 

zajmowanej przez środowiska naturalne, zarówno wodne jak lądowe, charakteryzuje się 

temperaturą nie przekraczającą 5oC. Te zimne środowiska kolonizowane są przez liczne 

populacje prokariotycznych drobnoustrojów (MARGESIN I MITEWA 2011). W biosferze 

Ziemi psychrofile są dominującą grupą odpowiedzialną za procesy związane  

z biodegradacją i biokonwersją związków organicznych oraz krążeniem makro-  

i mikroelementów (LOPERENA I IN. 2012; VALDESPINO-CASTILLO I IN. 2018; WONG I IN. 

2018). W utrzymaniu homeostazy ekosystemów naturalnych szczególnie istotne 

znaczenie mają procesy regeneracji związków biogennych, fosforu, azotu i siarki. 

Najważniejszym wyróżnikiem zimnolubnych drobnoustrojów jest ich tolerancja 

termiczna, która u eurypsychrofili jest stosunkowo szeroka i waha się od 0 do 20oC 

(MARGESIN I MITEVA 2011), a u stenopsychrofili jest bardzo wąska, mieszcząca się  

w okolicach zera (RAYMOND-BOUCHARD I ALTSHULER 2018). Wiedza na temat 

mikroorganizmów zasiedlających zimne, ekstremalne środowiska jest ciągle 

niekompletna i dotyczy stosunkowo wąskiej grupy prokariotów. Powodem tych 

ograniczeń są głównie trudności metodologiczne, m. in. konieczność stosowania 

właściwie opracowanych technik badawczych. W przypadku ekstremofilnych psychrofili 
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częstym wymogiem są hodowle drobnoustrojów na pożywkach dostosowanych do 

indywidualnych potrzeb troficznych. Ponadto w przypadku eurypsychrofili, konieczne 

jest prowadzenie, zazwyczaj długotrwałych, a w niektórych przypadkach wielodniowych, 

a nawet wielotygodniowych hodowli. Wprowadzone w latach dwutysięcznych, ciągle 

doskonalone, a obecnie powszechnie dostępne techniki molekularne, w istotny sposób 

uzupełniają wiedzę o psychrofilach. Dotychczasowe badania wykazały, że ponad 80% 

potwierdzonych molekularnie gatunków nie namnaża się na pożywkach (LAMBRECHTS  

I IN. 2019).  

Unikatowe właściwości mikroorganizmów psychrofilnych dotyczące struktur 

komórkowych oraz cech metabolizmu, umożliwiające optymalny rozwój  

w ekstremalnych środowiskach, mają zazwyczaj charakter trwały i znajdują 

odzwierciedlenie w genomie. Technologie „omiczne” umożliwiają badanie potencjału 

strukturalnego, fizjologicznego i biochemicznego psychrofili należących do 

niehodowalnej puli drobnoustrojów. Ta nowoczesna metodologia jest szczególnie 

przydatna w badaniach dotyczących horyzontalnego transferu genów. FENG I IN. (2014) 

wykazali, że dzięki mobilnym elementom genetycznym, głównie plazmidom  

i bakteriofagom możliwe jest rozprzestrzenienie się cech w konsorcjach mikrobialnych. 

Wykazano, że horyzontalny transfer genów (HGT ang. horizontal gene transfer) ma 

istotne znaczenie w redystrybucji cech związanych z syntezą czynników 

krioprotekcyjnych u ekstremalnych psychrofili (CARUSO I IN. 2018).  

Adaptacja psychrofilnych drobnoustrojów do niskich temperatur ma charakter 

wielopłaszczyznowy i dotyczy różnych aspektów związanych z biologią komórki. 

Szczególnie istotne znaczenie mają adaptacje fizjologiczne i metaboliczne. Obniżenie 

lepkości cytozolu w niskiej temperaturze jest kompensowane przez zimnolubne 

drobnoustroje poprzez produkcję specyficznych psychrozymów przystosowanych do 

prowadzenia katalizy w takich warunkach (HAMID I IN. 2022). W licznych badaniach 

potwierdzono znaczenie białek szoku zimna, które produkowane są przez psychrofile  

w środowiskach o ujemnej temperaturze (LORV I IN. 2014; MUÑOZ I IN. 2017). Białka te 

umożliwiają przeżycie komórkom w skrajnie niskich temperaturach, a jednocześnie 

stabilizują metabolizm komórkowy (FELLER 2013). Ważną rolę krioprotekcyjną pełnią 

białka przeciwlodowe (AFP ang. antifreeze proteins), charakteryzujące się 

zróżnicowanym działaniem (GILBERT I IN. 2004; MUÑOZ I IN. 2017; DELESKY I IN. 2022). 

Niektóre z tych białek działają wewnątrzkomórkowo hamując proces tworzenia 

kryształów lodu, które mogłyby uszkadzać komórkę. Inne grupy białek 
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zewnątrzkomórkowych, tzw. białka nukleacyjne stymulują tworzenie dużych kryształów 

lodu, co zapobiega ich wnikaniu do wnętrza komórki. Badania wielu autorów, m. in. REID 

I IN. (2006) oraz CARUSO I IN. (2018) wskazują na znaczenie wydzielanych 

pozakomórkowo polimerów (EPS ang. extracellular polymeric substances), głównie 

egzopolisacharydów jako ważnych czynników krioprotekcji. Wykazano również 

znaczenie barwników błonowych, głównie karotenoidów w odporności 

mikroorganizmów na zamarzanie (CHATTOPADHYAY 2002, 2006; DIESER I IN. 2010; VILA 

2019).  

W środowiskach ekstremalnych, w tym również lądowych ekosystemach polarnych, 

drobnoustroje często rozwijają się w postaci heterogennych agregatów, biofilmów i mat 

mikrobialnych (SOLÉ I IN. 2008; DE LOS RIOS I IN. 2015; KOO I IN. 2017; PRIETO-BARAJAS 

I IN. 2018). Tworzenie tych złożonych biostruktur uwarunkowane jest występowaniem 

komplementarnych procesów opartych na interakcjach zachodzących pomiędzy różnymi 

grupami drobnoustrojów oraz drobnoustrojami a kolonizowanymi biotycznymi  

i abiotycznymi powierzchniami. Według BERNEGO I IN. (2018) drobnoustroje mogą 

wiązać się z powierzchniami utworzonymi na granicy faz: cieczy i ciała stałego, gazu  

i ciała stałego, jak również gazu i cieczy. Tego typu powierzchnie występują powszechnie  

w środowiskach naturalnych, wodnych i glebowych.  

W środowiskach ekstremalnych, kolonizacja stabilnych powierzchni jest szeroko 

rozpowszechniona wśród drobnoustrojów i stanowi jedną z podstawowych strategii 

umożliwiających im realizację różnorodnych potrzeb. Adhezja ma kluczowe znaczenie 

w kolonizacji biotycznych i abiotycznych powierzchni. W przypadku środowisk 

naturalnych adhezja jest procesem wieloetapowym, na który składa się: pasywny lub 

aktywny ruch w kierunku powierzchni, rozpoznanie jej właściwości fizykochemicznych 

i w końcowym etapie wiązanie się z docelową powierzchnią (GARRETT I IN. 2008).  

W licznych badaniach wykazano, że zadherowane mikroorganizmy mają przewagę nad 

formami planktonicznymi w pozyskiwaniu substratów pokarmowych, co przekłada się 

na stabilność reprodukcyjną i ekspansję gatunku oraz wyższą odporność na niekorzystne 

czynniki środowiska (HARPER I IN. 2014; SEILER I IN. 2017; DOYTCHINOV I DIMOV 2022). 

Zazwyczaj dwuetapowy proces adhezji, odwracalnej i nieodwracalnej, uwarunkowany 

jest sumą wielu fizycznych, chemicznych i biologicznych zjawisk zachodzących  

w danym środowisku (DELRIO I IN. 2005; GARRETT I IN. 2008; RENNER I WEIBEL 2011; 

KWON I IN. 2019; LEE I IN. 2018). Jednym z zasadniczych czynników decydujących  

o efektywności procesu adhezji są wyspecjalizowane struktury i związki występujące na 
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powierzchni komórek określane wspólnym terminem adhezyn. W obszernym 

piśmiennictwie naukowym opisano szczegółowo różnorodne formy adhezyn 

stanowiących głównie komponenty osłon komórkowych, do których należą specyficzne 

białka, glikopeptydy i glikopolimery (KLEM I IN. 2000; OFEK I IN. 2006; KLINE I IN. 2009). 

Skład chemiczny adhezyn, zazwyczaj unikatowy dla poszczególnych szczepów bakterii, 

jest ważnym markerem taksonomicznym. Ważną rolę, zarówno w pierwotnej, 

odwracalnej, jak również wtórnej, nieodwracalnej adhezji, pełnią pilusy, będące 

strukturalnymi formami adhezyn (SOTO I IN. 1999; NUCCIO I BAUMLER 2007; WERNEBURG 

I THANASSI 2018). Liczne badania wykazały, że właściwości adhezyjne drobnoustrojów 

mogą ulegać częstej modyfikacji, co jest związane głównie z presją środowiskową  

i rozbudową genomu w wyniku horyzontalnego transferu genów (GARRETT I IN. 2008; 

ACHINAS I IN. 2019; BREMER I KRÄMER 2019; KARAGULYAN I IN. 2022). W dynamice 

tworzenia, rozwoju i stabilizacji mat mikrobialnych zjawiska adhezji mają kluczowe 

znaczenie.  

Specyfiką środowisk ekstremalnych jest występowanie drobnoustrojów  

w zagregowanych układach, najczęściej w postaci mat mikrobialnych. Konglomeraty 

różnorodnych grup drobnoustrojów, często tworzą samowystarczalne, autonomiczne 

ekosystemy. Mikroorganizmy należące do różnych poziomów troficznych zdolne są do 

fotolitotroficznej lub chemolitotroficznej asymilacji dwutlenku węgla, heterotroficznego 

rozkładu związków organicznych oraz regeneracji biogenów (SABBE I IN. 2004; PEETERS 

I IN. 2012; KOO I IN. 2017; PRIETO- BARAJAS I IN. 2018; SOHM I IN. 2020). Liczne badania 

potwierdziły powszechność występowania tych konsorcjów w środowiskach wodnych  

i lądowych regionów polarnych oraz ich dominujący udział w ogólnej biomasie 

mikrobiomu polarnego (QUESADA I IN. 2008). Autonomiczność mat mikrobialnych oparta 

jest głównie na powiązaniu szeregu procesów produkcji pierwotnej i wtórnej oraz 

regeneracji materii (GRÜNKE I IN. 2012; ROCHERA I IN. 2013; DE LOS RIOS I IN. 2015; 

GOMEZ-SAEZ 2017). Maty są układami przestrzennymi o wyraźnie zaznaczonej 

stratyfikacji, których grubość zazwyczaj waha się od kilkudziesięciu mikrometrów do 

kilkudziesięciu milimetrów (Ryc. 2). Strukturalne uwarstwienie dobrze rozwiniętych mat 

mikrobialnych jest odzwierciedleniem wertykalnych gradientów czynników 

środowiskowych, zarówno fizycznych jak również chemicznych. Szczególnie istotne 

znaczenie mają m. in. dodatnie gradienty natlenienia i stężenia związków organicznych 

oraz ujemne gradienty pH i stężenia mineralnych form nutrientów (PRIETO-BARAJAS I IN. 

2018). Sukcesja ekologiczna jest zasadniczym mechanizmem decydującym o strukturze 
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biocenozy tych mikroekosystemów. Rozkład przestrzenny mikroorganizmów należących 

do poszczególnych poziomów funkcjonalnych maty jest uwarunkowany głównie typem 

produkcji pierwotnej. W zdominowanych przez fotoautotrofy matach organizmy te 

występują na powierzchni, natomiast heterotrofy zasiedlają jej głębsze warstwy. Maty 

mikrobialne są układami stale doskonalącymi swój skład, co zapewnia im wysoką 

elastyczność odpowiadającą warunkom środowiskowym. GONZALES-ROCHA I IN. (2017) 

zasugerowali, że maty mikrobialne środowisk ekstremalnych rozwijają się zgodnie  

z hipotezą Baas-Beckinga zakładającą, że „wszystko jest wszędzie ale środowisko 

wybiera”. SKÁCELOVÁ (2014) oraz JUNGBLUT I IN. (2016) podkreślają rolę 

„wewnętrznego” środowiska mat w kreowaniu właściwości tych mikroekosystemów.  

 

Rycina 2. Mikroskopowa struktura maty mikrobialnej (przekrój poprzeczny, barwienie DAPI) 

Figure 2. Microscopic structure of a microbial mat (cross section, DAPI staining) 
 

Charakterystycznym komponentem dojrzałych mat mikrobialnych są wydzielane 

przyżyciowo związki egzopolimerowe (EPS), złożone głównie z polisacharydów, białek 

oraz kwasów nukleinowych (COSTA I IN. 2018). Związki te tworzą środowisko 

pozakomórkowe maty, tzw. macierz, która spaja konsorcja drobnoustrojów,  

a jednocześnie umożliwia właściwy przebieg procesów związanych z ich różnorodnymi 

funkcjami. Macierz stabilizuje mikrobiocenozę chroniąc ją przed oddziaływaniem 

niekorzystnych warunków środowiskowych, w tym m.in.: ekstremalnymi wartościami 

pH i promieniowania UV, zamarzaniem, hipertonicznością, czy też oddziaływaniem 

bakteriożernych pierwotniaków i bakteriolitycznych fagów. Silnie uwodnione 

egzopolimery tworzą środowisko umożliwiające zarówno koncentrację jak również 

efektywną redystrybucję związków pokarmowych. Podkreśla się znaczenie macierzy  
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w procesach horyzontalnego transferu genów i sygnalizacji międzykomórkowej quorum 

sensing (GRÜNKE I IN. 2012; ROCHERA I IN. 2013; RIOS I IN. 2015; GOMEZ-SAEZ 2017). 

W zazwyczaj heterogennych mikrobiocenozach mat mikrobialnych rozwijają się 

zespoły mikroorganizmów należących do różnych grup funkcjonalnych, pomiędzy 

którymi tworzą się złożone układy interakcji zarówno pozytywnych, amensalistycznych, 

jak również negatywnych, głównie antagonistycznych (LONG I IN. 2013; CAMPBELL I IN. 

2020). Zróżnicowane interakcje międzykomórkowe decydują o zrównoważonym 

funkcjonowaniu ekosystemu, który zapewnia stabilność strukturalną i sprawność 

funkcjonalną mat mikrobiologicznych. 

Kluczową rolę w dynamicznej równowadze funkcjonalnej mat mikrobialnych pełni 

zrównoważony obieg węgla, a szczególnie procesy związane z asymilacją dwutlenku 

węgla (MOORHEAD I IN. 2005; ALMELA I IN. 2019). W środowiskach naświetlonych 

podstawową rolę w tym procesie pełnią fotoautotroficzne bakterie oraz eukariotyczne 

jednokomórkowe glony, głównie okrzemki (ROCHERA I IN. 2013; RIOSO I IN. 2015; KOO  

I IN. 2017, ZĘBEK 2021). Zazwyczaj to fotoautotroficzne mikroorganizmy inicjują 

kolonizację docelowych powierzchni. Rozwijająca się mata jest sukcesywnie 

wzbogacana przez kolejne grupy mikroorganizmów (PRIETO-BARAJAS I IN. 2018). 

Sekwencja wprowadzanych do pierwotnej mikrobioty mat, wtórnych kolonizatorów 

uwarunkowana jest wieloma czynnikami: parametrami zewnętrznego i wewnętrznego 

środowiska maty, stopniem rozwoju maty, międzykomórkowymi interakcjami oraz 

dostępnością kolonizowanej powierzchni. Intensywność produkcji pierwotnej decyduje 

o strukturalnej złożoności rozwijającej się maty mikrobialnej i tworzeniu w jej obrębie 

kolejnych funkcjonalnych poziomów: zespołów organizmów heterotroficznych, 

fotoheterotroficznych oraz chemolitotroficznych (VAN-TRAPPEN I IN. 2002; VALDESPINO-

CASTILLO I IN. 2018; SOHM I IN. 2020). Dekompozycja partykularnej (POM – ang. 

particulate organic matter) i rozpuszczonej materii organicznej (DOM – ang. dissolved 

organic matter) oraz regeneracja głównych form biogenów: azotu, siarki i fosforu ma 

kluczowe znaczenie w stabilnym funkcjonowaniu biocenozy maty (VARIN I IN. 2010; 

VALDESPINO-CASTILLO I IN. 2018; ISAJI I IN. 2019; DILLON I IN. 2020).  

Maty mikrobialne rozwijające się w zimnych lądowych środowiskach polarnych są 

przedmiotem intensywnych badań (SABBE I IN. 2004; PEETERS I IN. 2012; JUNGBLUT I IN. 

2016; CALLEJAS I IN. 2018). Środowiska te charakteryzują się nie tyko niskimi 

temperaturami ale również wysokim natężeniem promieniowania UV i małą 

dostępnością wody w glebie. Ponadto śródlądowe środowiska wodne charakteryzują się 
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zazwyczaj bardzo niską trofią. Selektywność tych czynników decyduje, że jedynie 

mikroorganizmy przystosowane do takich warunków mogą się w nich rozwijać. Badania 

polarne, wykazały występowanie w matach mikrobialnych dość zbliżonego zestawu 

kluczowych mikroorganizmów należących do typów: Cyanobacteria, Chloroflexi, 

Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes i Firmicutes (RAMOS I IN. 2017; PRIETO-

BARAJAS I IN. 2018; VALDESPINO-CASTILLO I IN. 2020). W polarnych matach 

mikrobialnych antarktycznych istotnymi i stałymi elementami biocenozy tych 

ekosystemów są również przystosowane do tych warunków nieliczne grupy 

taksonomiczne pierwotniaków, zooplanktonu skorupiakowego, niesporczaków, nicieni  

i skąposzczetów (HANSSON I IN. 2012; MIECZAN I IN. 2014, 2016; WADA I IN. 2022).  

W heterogennych układach biocenotycznych mat mikrobialnych, ważnym 

czynnikiem, który kształtuje strukturę tych konsorcjów są oddziaływania 

międzykomórkowe zachodzące na poziomie gatunku, grupy funkcjonalnej oraz całej 

mikrobioty. Suma pozytywnych i negatywnych interakcji decyduje o dynamice rozwoju 

mikrobioty skolonizowanego środowiska (LONG I IN. 2013; SLATTERY I LESSER 2017). 

Przy ograniczonych zasobach środowiska, interakcje pokarmowe są szczególnie silnie 

zaznaczone (ALMELA I IN. 2019). Aktywność metaboliczna drobnoustrojów  

z poszczególnych poziomów troficznych mikrobiocenozy: producentów, konsumentów  

i reducentów, uczestniczących w tworzeniu bazy pokarmowej i jej biokonwersji ma 

kluczowe znaczenie w utrzymaniu równowagi dynamicznej tych ekosystemów oraz 

efektywności funkcjonowania pętli mikrobiologicznej (VELÁZQUEZ I IN. 2017). 

Reakcje antagonistyczne są jednymi z najbardziej pierwotnych form interakcji 

zachodzących pomiędzy drobnoustrojami w matach mikrobialnych (PÉREZ-GUTIÉRREZ 

I IN. 2012; AGUIRRE-VON-WOBESER 2015; NÚÑEZ-MONTERO I BARRIENTOS 2018; 

PETERSON I IN. 2020). Poszczególne grupy drobnoustrojów rywalizują o te same zasoby, 

wykorzystując różnorodne formy oddziaływań zarówno pasywnych, jak również 

aktywnych. Pasywne formy rywalizacji związane są głównie z dynamicznym 

oddziaływaniem na środowisko przy pozyskaniu dostępnych zasobów pokarmowych. 

Wyższa i bardziej zróżnicowana, niż konkurencyjne drobnoustroje, aktywność 

fizjologiczna, pozwala efektywniej utylizować dostępne substraty pokarmowe. Kluczowe 

znaczenie w tej formie konkurencyjnych oddziaływań odgrywa potencjał genetyczny 

umożliwiający regulację metabolizmu dostosowaną do warunków panujących  

w zajmowanej przestrzeni. Zaliczane do r-strategów drobnoustroje o takich 

właściwościach, charakteryzują się zazwyczaj szybką i efektywną mobilizacją procesów 
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metabolicznych i fizjologicznych, przy fluktuacji dostępnych zasobów ekosystemowych 

(ANDREWS I HARRIS 1986).  

Obok rywalizacji biernej, ograniczonej do konkurencji o zasoby, wiele 

drobnoustrojów żyjących w heterogennych bakteriocenozach mat mikrobialnych, 

wykształciło różnorodne mechanizmy aktywnej rywalizacji. Podstawą tej strategii jest 

wytwarzanie związków i struktur, oddziałujących bakteriostatycznie lub bakteriobójczo 

na konkurencyjne zespoły mikroorganizmów (PETERSON I IN. 2020). Jak wykazały 

dotychczasowe badania, bakterie dysponują bardzo szeroką paletą różnorodnych 

związków, które są wykorzystywane w antagonistycznych oddziaływaniach 

międzykomórkowych (vAN BELKUM I IN. 2011; COTTER IN. 2013; GRAÇA I IN. 2016; 

MULLIS I IN. 2019). Podstawową, a jednocześnie najliczniejszą grupę związków 

antybakteryjnych stanowią antybiotyki, charakteryzujące się zróżnicowaną budową 

chemiczną, odmiennymi mechanizmami działania oraz zróżnicowaną selektywnością. 

Prowadzone badania wykazały, że znaczna część autochtonicznej mikrobioty środowisk 

naturalnych, ma zdolność do produkcji antybiotyków, które są wykorzystywane przez te 

drobnoustroje w reakcjach antagonistycznych (CLARDY I IN. 2009)  

Ważną rolę w reakcjach antagonistycznych pełnią również, wytwarzane bez 

translacji antybiotyki oligopeptydowe (SUBRAMANIAN I SMITH 2015; PETERSON I IN. 

2020). Istotną grupę metabolitów, wykorzystywanych przez drobnoustroje, stanowią 

wytwarzane egzotoksyny i toksyczne enzymy. Antybiotyki i substancje toksyczne mogą 

wywoływać u wrażliwych bakterii subletalne lub letalne uszkodzenia struktur 

komórkowych oraz zaburzenia procesów fizjologiczno-metabolicznych. Szczególnie 

istotna jest destabilizacja osłon komórkowych prowadząca zazwyczaj do śmierci 

komórki. Wnikające do wnętrza komórek toksyny często dokonują rozległych zaburzeń 

podstawowego metabolizmu, jak również hamują replikację materiału genetycznego  

i jego ekspresję, co w konsekwencji wstrzymuje podziały komórkowe.  

W obrębie mat mikrobialnych, podstawową rolę w oddziaływaniach 

antagonistycznych pełnią reakcje zachodzące pomiędzy komórkami będącymi  

w bezpośrednim kontakcie. Ważną rolę w tych oddziaływaniach pełnią bakteriocyny - 

charakteryzujące się wysoką toksycznością związki białkowe. Dotychczasowe badania 

wykazały wytwarzanie bakteriocyn przez liczne szczepy należące do typów 

Cyanobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria i Thermotogae 

(SUBRAMANIAN I SMITH 2015; CHEN I IN. 2020, PETERSON I IN. 2020). Charakterystyczną 

cechą tych związków jest wysoka selektywność ich oddziaływań antagonistycznych. 
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Bakteriocyny najczęściej są wydzielane przez drobnoustroje bezpośrednio do 

środowiska. Dotychczas opisano jedenaście grup funkcjonalnych takich związków 

(PETERSON I IN. 2020). Drugą grupę bakteriocyn stanowią duże białka związane  

z powierzchnią komórki, których mechanizm działania oparty jest na bezpośrednim 

kontakcie z docelowym organizmem. Wspólną cechą tej formy bakteriocyn jest ich 

bardzo wąski zakres oddziaływania, ograniczony zazwyczaj do mikroorganizmów  

z wybranej grupy taksonomicznej. Ze względu na mechanizm działania oraz specyfikę 

docelowych grup drobnoustrojów opisano dotychczas osiem grup funkcjonalnych tego 

typu związków. Niektóre z bakteriocyn, np. T6SS tworzą skomplikowane systemy 

sekrecyjne umożliwiające wprowadzanie toksyn bezpośrednio do atakowanych komórek 

(COULTHURST 2019; SGRO I IN. 2019). Duże zagęszczenie drobnoustrojów w matach 

mikrobialnych sprzyja interakcjom tego typu.  

Antybiotykoodporność drobnoustrojów występujących w środowiskach naturalnych, 

w tym również w środowiskach ekstremalnych jest szeroko opisywana w piśmiennictwie 

naukowym (AMBROŽIČ I IN. 2019; TALLADA I IN. 2021). Wskazuje się na dwa zasadnicze 

mechanizmy determinujące to zjawisko: naturalną oporność, będącą jednym z ważnych 

przystosowań bakterii rozwijających się w heterogennych mikrobiocenozach oraz 

oporność indukowaną będącą konsekwencją zanieczyszczeń środowiska komercyjnymi 

antybiotykami wykorzystywanymi, m. in. w medycynie i rolnictwie (GOTHWAL  

I SHASHIDHAR 2015; KRAEMER I IN. 2019; HWENGWERE 2022; LARSSON  

I FLACH 2022). Konsekwencją tych interakcji jest wykształcenie u licznych grup 

drobnoustrojów różnorodnych mechanizmów oporności. Wykorzystywane we 

współczesnych badaniach nowoczesne technologie umożliwiły opisanie molekularnych 

podstaw tych mechanizmów, a jednocześnie wyjaśnienie roli horyzontalnego transferu 

genów (HGT) w szerzeniu oporności w obrębie naturalnych mikrobiocenoz. 

Interesujących danych dostarczyły badania drobnoustrojów z izolowanych środowisk 

polarnych. Wśród mikroorganizmów, które zostały ożywione po kilku tysiącach lat 

hibernacji, występował wysoki zakres antybiotykoodporności również w stosunku do 

współczesnych komercyjnych antybiotyków (PAUN I IN. 2021). Antybiotykooporność 

drobnoustrojów indukowana zanieczyszczeniami środowiskowymi, jest problemem 

badawczym szeroko omawianym w piśmiennictwie naukowym (LARSSON I FLACH 2022; 

STANTON I IN. 2022). Występujące w konsorcjach bakteryjnych, różnorodne mechanizmy 

poziomego transferu genów (HGT), wpływają na szybkie i efektywne rozwijanie 

lekooporności całej mikrobioty (ABE I IN. 2020). Konsekwencją tych procesów jest, 
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potwierdzona w wielu badaniach, wielolekooporność licznych szczepów izolowanych ze 

środowisk naturalnych w tym polarnych (VAN GOETHEM I IN. 2018; MOROZOVA I IN. 

2022).  

Jedną z istotnych konsekwencji globalnego zanieczyszczenia atmosfery Ziemi, 

głównie chlorofluorowęglowodorami, jest rejestrowane od połowy lat osiemdziesiątych 

sukcesywne zmniejszenie się bariery ozonowej i wzrost oddziaływania promieniowania 

UV o kilkanaście procent (FARMAN I IN.  1985; BAI I IN. 2011). Promieniowanie 

ultrafioletowe docierające do powierzchni Ziemi zawiera w 95% promieniowanie UVA 

(315-400 nm), a pozostałą część stanowi w większości promieniowanie UVB (290-315 

nm) oraz niewielkie ilości promieniowania UVC (40-290 nm) (MARIZCURRENA I IN. 

2017). Wszystkie formy promieniowania ultrafioletowego niekorzystnie oddziałują na 

komórki. Wywoływane przez UVC zaburzenia w replikacji materiału genetycznego, 

poprzez tworzenie dimerów pirymidynowych, mają zazwyczaj letalny charakter  

w przypadku oddziaływania dużej dawki promieniowania. Ponadto UVC niszczy duże 

biomolekuły: białka i kwasy nukleinowe. UVB i w mniejszym zakresie UVA działają 

destrukcyjnie poprzez wytwarzanie bardzo reaktywnych związków tzw. wolnych 

rodników co prowadzi do stresu oksydacyjnego. Wszystkie formy promieniowania UV 

są czynnikami mutagennymi (AKIYAMA I IN. 1999). W rejonie Antarktydy od połowy lat 

osiemdziesiątych ubiegłego wieku obserwuje się zjawisko zanikania warstwy ozonowej- 

„dziury ozonowej”, która w 2021 obejmowała obszar ok. 20 milionów kilometrów 

kwadratowych (HARTMANN 2022). Mikroorganizmy żyjące w środowiskach narażonych 

na oddziaływanie promieniowania UV wykształciły szereg mechanizmów 

zabezpieczających ich struktury przed degradującym działaniem promieniowania 

ultrafioletowego. Do mechanizmów tych należą, m.in. naprawy uszkodzeń materiału 

genetycznego oraz obniżenie poziomu stresu oksydacyjnego (CHEN I IN. 2009; 

MATALLANA-SURGET 2009; PAVLOPOULOU I IN. 2016).  

Występujące na przedpolach cofających się lodowców gleby są przedmiotem 

intensywnych badań (ZDANOWSKI I IN. 2013; GÓRNIAK I IN 2017). Gleby zawierające 

luźny materiał mineralny, wodę, gazy oraz partykularne i rozpuszczalne formy materii 

organicznej i mineralnej, stanowią przestrzeń zasiedloną przez obfitą i zróżnicowaną 

biocenozę (COWAN I IN. 2014; VAN ES 2017; LEPANE I IN. 2018; LAMBRECHTS I IN. 2019). 

Strukturalna i funkcjonalna charakterystyka mikroorganizmów występujących w glebach 

jest szeroko omawiana w piśmiennictwie naukowym od wielu dziesięcioleci. Szczególne 

zainteresowanie naukowców dotyczy gleb środowisk ekstremalnych, w tym również 
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obszarów polarnych. Pierwsze badania opisujące mikroorganizmy występujące  

w glebach antarktycznych przeprowadzono na początku XX wieku (EKELÖF 1908). 

Współczesne badania związane z mikrobiologią gleb polarnych koncentrują się wokół 

trzech problemów: strukturalnej i funkcjonalnej charakterystyki mikrobiocenoz 

glebowych, ich udziału w produkcji gazów cieplarnianych oraz bioprospekcji  

i wykorzystania w aplikacjach biotechnologicznych i medycznych (BAJAJ I IN. 2015; 

LAMILLA I IN. 2016; ORDENES-AENISHANSLINS I IN. 2016). Rozwój mikrobiocenoz 

glebowych na obszarach polarnych jest uwarunkowany wieloma czynnikami. Suma 

oddziaływań tych czynników decyduje o strukturze i funkcjonalnych właściwościach 

mikroorganizmów zasiedlających to środowisko. Występowanie czynników  

o wartościach granicznych, m. in. mała dostępność wody, niska temperatura oraz 

ograniczona dostępność mineralnych i organicznych związków biogennych, wywiera 

selekcyjny wpływ na skład taksonomiczny bakteriocenozy (LEPANE 2018). Kluczowym 

procesem, decydującym o dynamice mikrobiocenoz glebowych jest asymilacja 

dwutlenku węgla. Proces ten w glebach antarktycznych związany jest z aktywnością 

różnych grup organizmów: roślin naczyniowych, mszaków i wątrobowców, 

eukariotycznych glonów, porostów oraz fotoautotroficznych i chemolitotroficznych 

bakterii i archeonów (GRZESIAK I IN. 2021, ZNÓJ I IN. 2021). W glebach Antarktyki 

rozwijają się nieliczne gatunki roślin naczyniowych Deschampsia antarctica  

i Colobanthus quitensis. W strefach ryzosferalnych tych roślin wykryto i opisano obfitą  

i różnorodną mikrobiotę (ZNÓJ I IN. 2021). Badania prowadzone na kontynencie 

Antarktycznym wykazały, że w niektórych pierwotnych glebach rola fotoautotrofów  

w produkcji pierwotnej może być bardzo ograniczona (ISLAM I IN. 2019). Badania 

molekularne wykazały występowanie w takich środowiskach chemoautotroficznych 

drobnoustrojów należących do typów AD3, WPS-2, dla których donatorem elektronów 

jest atmosferyczny wodór oraz tlenek węgla. Struktura taksonomiczna mikrobioty gleb 

antarktycznych jest przedmiotem licznych badań (BÖLTER 1996, 2011; GRZESIAK I IN. 

2009; ZDANOWSKI I IN. 2013; GRZESIAK I IN. 2015; LYSAK 2018). Wykazano dominujące 

znaczenie bakterii należących do typów Cyanobacteria, Proteobacteria, Actinobacteria, 

Bacteroidetes i Firmicutes. Wśród archeonów dominującą grupę stanowią metanogenne 

drobnoustroje należące do typu Euryarcheota (PESSI I IN. 2015). Współcześnie jest to 

jeden z kluczowych problemów badawczych, związanych z „globalną zmianą”. 

Wieloaspektowa problematyka badawcza dotycząca funkcjonowania mikrobiocenoz 

ekosystemów polarnych jest szeroko rozwijana w ostatnich latach (PEETERS I IN. 2012; 
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MILLÁN-AGUIÑAGA I IN. 2015; GONZÁLEZ-ROCHA IN. 2017; JARA I IN. 2020). W ramach 

„klasycznych” badań podstawowych intensywnie prowadzone są prace naukowe 

dotyczące biologii mikroorganizmów zasiedlających zimne środowiska, należących do 

różnych poziomów troficznych: autotrofów i heterotrofów. Molekularne techniki badania 

genomu i ekspresji genów, m. in. techniki genomiczne, transkryptomiczne, proteomiczne 

i metabolomiczne, w istotny sposób uzupełniają dane pozyskiwane na podstawie 

klasycznych metod hodowlanych (TYTGAT I IN. 2014; CID I IN. 2017; CALLEJAS I IN. 2018; 

SWEETLOVE I IN. 2019). Komplementarność tych metod dostarcza wiarygodnych 

informacji o strukturze i funkcji zespołów bakteryjnych występujących w środowiskach 

polarnych. Wykazano, że drobnoustroje psychrofilne dysponują szeregiem unikatowych 

przystosowań, zarówno strukturalnych, jak również funkcjonalnych, umożliwiających im 

adaptację do zimna i rozwój w tych ekosystemach. Szczególnie istotne jest wyjaśnienie 

przebiegu kluczowych procesów ekosystemowych związanych z pierwotną i wtórną 

produkcją oraz regeneracją i krążeniem biogenów (ALCÁNTARA-HERNÁNDEZ I IN. 2014; 

VELAZQUES I IN. 2017; VALDESPINO-CASTILLO I IN. 2018; WONG I IN. 2018; STAL I IN. 

2019). Jak wykazały badania w procesach tych uczestniczą mikroorganizmy dysponujące 

specyficznymi właściwościami, które adaptują je do zimna: np. poprzez produkcję białek 

przeciwlodowych oraz umożliwiają wysoką aktywność metaboliczną. Unikatowe cechy 

mikroorganizmów środowisk polarnych stanowią również przedmiot intensywnych 

badań aplikacyjnych oraz bioprospekcji. Bioprospekcja jest istotnym elementem 

komercjalizacji nauki oraz jej prawnych aspektów, w tym m. in. prawa patentowego. 

Dostosowanie tych działań do prawa międzynarodowego oraz założeń Traktatu 

Antarktycznego ma kluczowe znaczenie w prowadzeniu właściwej kontroli bioprospekcji 

prowadzonej przez korporacje biotechnologiczne i farmaceutyczne w rejonie Antarktyki, 

szczególni w kontekście ochrony wrażliwych ekosystemów polarnych oraz ochrony ich 

zasobów biologicznych (HUGHES I IN. 2015). Wykazano duży potencjał 

biotechnologiczny i medyczny licznych szczepów izolowanych ze środowisk polarnych. 

Szczególnie cenne są izolaty organizmów prokariotycznych zdolne do wytwarzania 

psychrozymów i substancji krioprotekcyjnych, barwników, substancji antybakteryjnych 

oraz innych wtórnych metabolitów stanowiących podstawę opracowania nowych leków 

(BIONDI I IN. 2008; LAMILLA I IN. 2016; ÓRDENES-AENISHANSLINS I IN. 2016; CARUSO I IN. 

2018; NUNEZ-MONTERO I BARRIENTOS 2018; URBANEK I IN. 2018). Ważnych informacji 

w tym zakresie dostarczają badania metagenomiczne, które pozwalają ocenić potencjał 

metaboliczny badanych bakteriocenoz w aspekcie ich komercyjnego wykorzystania.  
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Ekstremalne warunki środowiskowe decydują o specyficznej strukturze 

ekosystemów polarnych i zasiedlających je mikrobiocenozach. Charakterystyczną cechą 

zespołów mikrobialnych, występujących w tych ekosystemach, jest ich wysoka 

strukturalna i funkcjonalna reaktywność na zmiany środowiskowe. Pozwala to na 

testowanie szeregu hipotez związanych m.in. z efektem globalnych zmian klimatycznych, 

np. wyjaśnieniem mechanizmów związanych z uaktywnieniem i przyspieszeniem 

procesów metanogenezy w rozmrożonych środowiska (VISHNIVETSKAYA I IN. 2018). Jak 

wykazały badania, maty mikrobialne są bardzo dobrym modelem umożliwiającym 

formułowanie i testowanie hipotez dotyczących funkcjonowania pierwotnych 

ekosystemów, ewolucji życia na Ziemi, czy też występowania życia poza naszą planetą, 

w przeszłości oraz współcześnie (DEMING 2002; GUERRERO I IN. 2002; PAERL I IN. 2000; 

TINDALL 2004).  
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2. Cel badań 

Celem badań było poznanie struktury taksonomicznej oraz potencjału 

fizjologicznego bakteriocenoz mat mikrobialnych występujących w efemerycznych 

płynących i astatycznych zbiornikach w strefie proglacjalnej Lodowca Ekologii (Wyspa 

Króla Jerzego, Antarktyka).  

 

Do osiągnięcia celu głównego wyznaczono cele szczegółowe, którymi były:  

a/ metagenomiczna analiza taksonomiczna bakteriocenoz mat mikrobialnych  

w odniesieniu do struktury bakteriocenozy gleb,  

b/ izolacja z mat mikrobialnych i molekularna identyfikacja heterotroficznych 

szczepów bakterii; utworzenie banku szczepów,  

c/ fenotypowy „finger printing”; analiza potencjału fizjologicznego szczepów 

bakterii,   

d/ określenie potencjału środowiskowego wyizolowanych szczepów: odporność na 

zamarzanie i promieniowanie UV, oddziaływania antagonistyczne i właściwości 

bakteriobójcze, zdolność do adhezji i tworzenia biofilmu oraz oporności na 

antybiotyki. 

 

Przyjęto następującą hipotezę badawczą: 

Maty mikrobialne rozwijają się jako wyspecjalizowane strukturalnie i funkcjonalnie 

ekosystemy, a tworzące je bakteriocenozy charakteryzują się wysokim potencjałem 

fizjologicznym i środowiskowym. W polarnych środowiskach, pomiędzy 

baketriocenozami mat mikrobialnych i gleb istnieje zależność strukturalna. 

Bakteriocenoza gleby stanowi pierwotny mikrobiom, który w procesie migracji  

i kolonizacji środowisk wodnych zasila strukturę bentosowych mat mikrobialnych. 

Zgodnie z hipotezą Baas-Beckinga czynniki środowiskowe, fizykochemiczne  

i hydrologiczne, decydują o strukturze taksonomicznej mat mikrobialnych i ich 

potencjale fizjologiczno-metabolicznym. 
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3. Materiały i metody 

3.1. Teren badań 

Wyspa Króla Jerzego, o powierzchni 1310 km2, jest największą wyspą Archipelagu 

Szetlandów Południowych położoną w morskiej Antarktyce, w sąsiedztwie Półwyspu 

Antarktycznego (Ryc. 3). Na wyspie zlokalizowanych jest kilkanaście 

międzynarodowych stacji badawczych, zarządzanych przez 10 krajów. Od 1977 roku 

funkcjonuje Polska Stacja Antarktyczna im. Henryka Arctowskiego umiejscowiona na 

zachodnim wybrzeżu Zatoki Admiralicji w Oazie Point Thomas.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 3. Lokalizacja terenu badań na Wyspie Króla Jerzego w Antarktyce 

Figure 3. The location of the study area on King George Island in Antarctica 
Źródło: http://antartica.cptec.inpe.br/~rantar/mat_outros/2001_Braun_etal_Topographic_database_AS.pdf 

Ponad 90% powierzchni wyspy pokrywają pola lodowe, m. in: Arctowskiego, 

Warszawa i Kraków, z których spływają liczne lodowce (SIMÕES I IN. 1999). Klimat 

Wyspy Króla Jerzego charakteryzuje się największą zmiennością warunków na półkuli 

południowej, która jest konsekwencją oddziaływań pomiędzy temperaturami: 

powierzchniowych wód oceanicznych i powietrza (KEJNA 2003, 2008; VAUGHAN I IN. 

2003; STEIG I IN 2009; ARAŹNY I IN 2013; KEJNA I IN 2013, SOBOTA I IN. 2015). Wysoka 

wilgotność (82%) i niska roczna amplituda temperatur są charakterystyczne dla 

typowego, morskiego klimat wyspy. (KNAP I IN. 1996; BRAUN I IN. 2001; FERRON I IN. 
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2004). W rejonie wyspy ilość opadów waha się średnio od 47 mm w listopadzie do 72 

mm w marcu, przy średniej rocznej sumie opadów wynoszącej ponad 700 mm (KEJNA  

I IN. 2013). Średnia roczna temperatura w rejonie Polskiej Stacji Antarktycznej wynosi  

-1,5°C z maksymalną średnią temperaturą 2,4°C w styczniu i najniższą średnią 

temperaturą -5,6°C w czerwcu (SOBOTA I IN. 2015). Rejon Wyspy Króla Jerzego jest 

swoistym „hot spot” nasilających się zmian klimatycznych, co przejawia się, m. in. dużą 

wrażliwością pokrywy lodowej wyspy na zmiany temperatury powietrza. Jej wzrost, 

średnio 0,2°C na dekadę, uruchamia intensywne procesy deglacjacji i sukcesywnego 

zmniejszania się masy i powierzchni lodowców (BLINDOW I IN. 2010, KEJNA I IN. 2013; 

SOBOTA I IN. 2015). Zmniejszanie się powierzchni Lodowca Ekologii, w pobliżu którego 

zlokalizowana jest stacja badawcza, jest jednym z najbardziej spektakularnych dowodów 

globalnego ocieplania. Czoło lodowca pomiędzy 1970 a 2014 rokiem cofnęło się o ponad 

500 metrów (KRAUZE I IN. 2021). Obszar, na którym znajduje się Polska Stacja 

Antarktyczna obejmu ponad 5 km2 i jest największym terenem wolnym od lodu w rejonie 

Zatoki Admiralicji (NĘDZAREK I POCIECHA 2010). Na znacznej części tego terenu 

występują gleby o charakterze tundrowym, z zamarzniętym podglebiem, które stanowią 

przestrzeń zasiedloną głównie przez liczne gatunki mchów i porostów oraz dwa gatunki 

roślin naczyniowych: Deschampsia antarctica oraz Colobanthus quitensis (GRZESIAK  

I IN. 2021, ZNÓJ I IN. 2021). Występujące na zachodnim brzegu Zatoki Admiralicji kolonie 

pingwinów przyczyniają się do nawożenia gleb substancjami biogennymi, co decyduje o 

ich ornitogennym charakterze. Istotnym komponentem biocenozy gleb są organizmy 

prokariotyczne (ZDANOWSKI I IN. 2013). Na obszarze Oazy Point Thomas występuje 

wiele zbiorników wodnych zarówno stagnujących, jak również cieków, zasilanych 

okresowo z roztopów lodowcowych oraz wód opadowych (NĘDZAREK I POCIECHA 2010). 

Zbiorniki te stanowią siedliska, w których rozwijają się głównie planktonowe i bentosowe 

glony, bezkręgowce oraz organizmy prokariotyczne. Charakterystycznymi dla tych 

środowisk wodnych są rodzime formy bezkręgowców: słodkowodnej krewetki 

Branchinecta gaini oraz widłonoga Boeckella poppei. Materiał badawczy stanowiły maty 

mikrobialne pobrane w szczycie sezonu letniego w 2019 roku z 21 stanowisk 

zlokalizowanych w rejonie Oazy Point Thomas (Ryc. 4). Pobrane materiały 

wykorzystano do izolacji szczepów bakteryjnych. Ponadto do badań metagenomicznych 

pobrano próbki mat z trzech zbiorników astatycznych (MZ1, MZ2 i MZ3) 

zlokalizowanych w rejonie moreny bocznej Lodowca Ekologii (Ryc. 5) oraz trzech 

cieków: Potoku Skamieniałego Lasu (MS), spływającego zachodnim zboczem najstarszej 
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moreny bocznej Potoku Bezimiennego (MO) oraz cieku płynącego po w obszarze moreny 

dennej lodowca, opisanego w manuskrypcie Potokiem Ekologii (ME) (Ryc. 6).  

W najbliższym sąsiedztwie tych stanowisk do badań metagenomicznych pobrano próbki 

gleb (Ryc. 4).  

Rycina 4. Teren badań oraz lokalizacja stanowisk poboru prób mat i gleb 

Figure 4. Locations of the study area and mat and soil sampling points 
Źródło: http://antartica.cptec.inpe.br/~rantar/mat_outros/2001_Braun_etal_Topographic_database_AS.pdf 

Rycina 5. Stanowiska poboru mat mikrobialnych w zbiornikach astatycznych: MZ1, 

MZ2, MZ3 (fot. D. Górniak). 

Figure 5. Location of the microbial mat sampling points in the ponds: MZ1, MZ2, MZ3 

MZ1 

MZ2

 

MZ3
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Rycina 6. Stanowiska poboru mat mikrobialnych w zbiornikach lotycznych: Potok 

Skamieniałego Lasu (MS), Potok Ekologii (ME), Potok Bezimienny (MO) 

(fot. D. Górniak) 

Figure 6. Microbial mat sampling points in the streams: the Petrified Forest Creek (MS), 

the Ecology Stream (ME), the Nameless Stream (MO)  

 

3.2. Charakterystyka badanych mat mikrobialnych  

Makroskopową i mikroskopową strukturę badanych mat mikrobialnych 

pobranych do bań przedstawiają ryciny 7-12. Zdjęcia przekrojów poprzecznych 

skrawków mat barwionych DAPI (4',6-diamidyno-2-fenyloindol) wykonano  

w mikroskopie epifluorescencyjnym Olympus BX41 z użyciem dedykowanych filtrów 

wzbudzających przy zastosowanym powiększeniu 400x.  

Maty pobrane do badań mikrobiologicznych stanowiły również przedmiot badań 

fykologicznych (ZĘBEK I IN. 2021). W opublikowanej pracy przedstawiono skład 

dominujących autotrofów w matach mikrobialnych występujących w ciekach  

i zbiornikach astatycznych.  

 

MEMS

MO
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Rycina 7. Makroskopowa (A) i mikroskopowa (B) (przekrój poprzeczny) struktura maty 

mikrobialnej zbiornika MZ1 

Figure 7. Macroscopic (A) and microscopic (B) (cross section) structure of the microbial 

mat of the MZ1 pond 

 

Mata ze zbiornika MZ1 charakteryzowała się zwartą strukturą o uwodnieniu 55%  

i brunatno-pomarańczowym zabarwieniu. Struktura taksonomiczna maty 

charakteryzowała się występowaniem dwóch głównych grup fotoautotroficznych, sinic  

i okrzemek. Struktura taksonomiczna sinic składała się z trzech rodzajów: 

Planktolyngbya, Planktothrix i Phormidium. Strukturę taksonomiczną okrzemek 

stanowiło 11 rodzajów: Achnanthidium, Eunotia, Fragilaria, Gomphonema, Hantzschia, 

Navicula, Nitzschia, Nitzschia, Pinnularia, Planothidium, Stauroneis. Łącznie opisano 17 

gatunków. Dominującym taksonem była Fragilaria capucina.  

 

 

Rycina 8. Makroskopowa (A) i mikroskopowa (B) (przekrój poprzeczny) struktura maty 

mikrobialnej zbiornika MZ2 

Figure 8. Macroscopic (A) and microscopic (B) (cross section) structure of the microbial 

mat of the MZ2 pond 

A B

A B
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Mata ze zbiornika MZ2 charakteryzowała się zwartą strukturą o uwodnieniu 65% i żółto-

pomarańczowa, o grubości 750 m. Struktura taksonomiczna maty występującej  

w zbiorniku MZ2 charakteryzowała się występowaniem dwóch głównych grup 

fotoautotroficznych, sinic i okrzemek. Struktura taksonomiczna sinic składała się z trzech 

rodzajów: Planktolyngbya, Planktothrix i Phormidium. Strukturę taksonomiczną 

okrzemek stanowiło 9 rodzajów: Amphora, Fragilaria, Gomphonema, Hantzschia, 

Navicula, Nitzschia, Pinnularia, Planothidium, Stauroneis. Łącznie opisano 19 gatunków. 

Dominującym taksonem była Fragilaria capucina.  

 

 

 

Rycina 9. Makroskopowa (A) i mikroskopowa (B) (przekrój poprzeczny) struktura maty 

mikrobialnej zbiornika MZ3 

Figure 9. Macroscopic (A) and microscopic (B) (cross section) structure of the microbial 

mat of the MZ3 pond 

 

Mata ze zbiornika MZ3 charakteryzowała się bardzo zwartą strukturą, o pofałdowanej  

szorstkiej powierzchni i uwodnieniu 46% i beżowo-czarnym zabarwieniu. Struktura 

taksonomiczna maty charakteryzowała się występowaniem dwóch głównych grup 

fotoautotroficznych, sinic i okrzemek. Struktura taksonomiczna sinic składała się  

z czterech rodzajów: Planktolyngbya, Planktothrix  Pseudanabaenai i Phormidium.  

Strukturę taksonomiczną okrzemek stanowiło 10 rodzajów: Fragilaria, 

Gomphonema, Hantzschia, Navicula, Neidium, Nitzschia, Pinnularia, Planothidium, 

Stauroneis, Tabullaria. Łącznie opisano 19 gatunków. Dominującym taksonem była 

Fragilaria capucina.  

 

 

A B
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Rycina 10. Makroskopowa (A) i mikroskopowa (B)  (przekrój poprzeczny) struktura 

maty mikrobialnej Potoku Skamieniałego Lasu (MS) 

Figure 10. Macroscopic (A) and microscopic (B) (cross section) structure of the microbial 

mat of Petrified Forest Creek (MS) 

 

Mata występująca w Potoku Skamieniałego Lasu - MS charakteryzowała się bardzo 

luźną strukturą o wysokim stopniu uwodnienia 88% i żółtym zabarwieniu. Struktura 

taksonomiczna maty charakteryzowała się występowaniem trzech głównych grup 

fotoautotroficznych, sinic i okrzemek i zielenic. Struktura taksonomiczna sinic składała 

się z trzech rodzajów: Planktolyngbya, Planktothrix i Phormidium. Strukturę 

taksonomiczną okrzemek stanowiło siedem rodzajów: Achnanthidium, Fragilaria, 

Gomphonema, Hantzschia, Nitzschia, Planothidium, Tabullaria. Strukturę 

taksonomiczną zielenic stanowiły dwa rodzaje: Keratoccoccus i Prasiola. 

 

 

Rycina 11. Makroskopowa (A) i mikroskopowa (B) (przekrój poprzeczny) struktura 

maty mikrobialnej Potoku Ekologii (ME) 

Figure 11. Macroscopic (A) and microscopic (B) (cross section) structure of the microbial 

mat of the Ecology Stream (ME) 

A B

A B
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Mata występująca w Potoku Ekologii - ME charakteryzowała się luźną, włóknistą, 

śluzowatą strukturą, o uwodnieniu 61% i żółtym zabarwieniu. Struktura taksonomiczna 

maty charakteryzowała się występowaniem dwóch głównych grup fotoautotroficznych, 

sinic i okrzemek. Struktura taksonomiczna sinic składała się z dwóch rodzajów 

Planktolyngbya i Phormidium. Strukturę taksonomiczną okrzemek stanowiło dziewięć 

rodzajów: Achnanthidium, Fragilaria, Gomphonema, Hantzschia, Navicula, Nitzschia, 

Pinnularia, Planothidium i Stauroneis. Łącznie opisano 13 gatunków. Nie wykazano 

dominującego taksonu. 

Rycina 12. Makroskopowa (A) i mikroskopowa (B) (przekrój poprzeczny) struktura 

maty mikrobialnej Potoku Bezimiennego (MO) 

Figure 12. Macroscopic (A) and microscopic (B) (cross section) structure of the microbial 

mat of the Nameless Stream (MO) 

 

Mata występująca w Potoku Bezimiennym - MO charakteryzowała się bardzo luźną, 

śluzowatą strukturą, o uwodnieniu 67% i jasno żółtym zabarwieniu. Struktura 

taksonomiczna maty charakteryzowała się występowaniem dwóch głównych grup 

fotoautotroficznych, sinic i okrzemek. Struktura taksonomiczna sinic składała się  

z czterech  rodzajów Planktolyngbya Planktothrix, Pseudanabaena i Phormidium. 

Strukturę taksonomiczną okrzemek stanowiło jedynie trzy rodzaje: Fragilaria, 

Gomphonema, Planothidium, nie wykazano dominującego gatunku. 

 

3.3. Analizy metagenomiczne 

Analizę metagenomiczną wykonano dla 10 prób, w tym: 6 mat mikrobialnych  

i 4 prób gleb (Tab. 1, Ryc. 4). Materiał badawczy pobrano z zachowaniem jałowości do 

sterylnych worków WhirlPack. Próbki gleby uśredniano poprzez pulowanie pięciu 

podpróbek pobranych w odległości 1,5 metra od siebie. Materiał przywieziono do Polski 

w stanie zamrożonym.  

A B C E 

A B
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Tabela 1. Wykaz prób poddanych analizom metagenomicznym  

Table 1. Description of the samples subjected to metagenomic analyses 

 

L.p. Rodzaj próby Opis stanowiska Oznaczenie 

1. Mata – ciek Potok Skamieniałego Lasu MS 

2. Mata – ciek Potok Ekologii ME 

3. Mata – ciek Potok Bezimienny MO 

4. Mata – zbiornik  Zbiornik astatyczny 1 MZ1 

5. Mata – zbiornik Zbiornik astatyczny 2 MZ2 

6. Mata – zbiornik Zbiornik astatyczny 3 MZ3 

7. Gleba – antropogeniczna Rejon Potoku Skamieniałego lasu GS 

8. Gleba – młoda Rejon Potoku Ekologii GE 

9. Gleba – ornitogenna Rejon Potoku Bezimienny GO 

10. Gleba – stara Rejon zbiorników astatycznych GZ 

 

Izolację DNA oraz przygotowanie materiału do sekwencjonowania przeprowadzono 

w firmie A&A Biotechnology (Gdańsk, Polska). DNA izolowano zmodyfikowaną 

metodą opartą o zestaw Genomic Mini AX Bacteria (A&A Biotechnology, Polska). 

Zastosowano dodatkową lizę mechaniczną próbek w urządzeniu typu FastPrep-24  

z użyciem kulek cyrkoniowych. Po izolacji DNA dodatkowo oczyszczono za pomocą 

zestawu Anty-Inhibitor Kit (A&A Biotechnology). Stężenie DNA mierzono metodą 

fluorometryczną na urządzeniu Qubit 4 Fluorometer. Obecność bakteryjnego DNA  

w próbach potwierdzono za pomocą Real-Time PCR. Reakcję Real-Time PCR 

przeprowadzono w termocyklerze Mx3000P (Stratagene), z wykorzystaniem barwnika 

SYBR Green jako fluorochromu znacznikowego. W reakcji zastosowano uniwersalne 

startery (Ferris i in. 1996), amplifikujące fragment bakteryjnego genu 16S rRNA.  

Przygotowanie bibliotek do sekwencjonowania oraz sekwencjonowanie na 

platformie Illumina MiSeq 2x300 bp zostały przeprowadzone przez firmę Macrogen 

(Holandia). Przed przygotowaniem biblioteki amplikonów V3-V4 eluaty DNA były 

sprawdzone pod względem ilościowym i jakościowym. Biblioteki przygotowane zostały 

zgodnie z wytycznymi 16S Metagenomic Sequencing Library Preparation Part  

# 15044223 Rev. B. Dwustopniowy PCR przeprowadzono za pomocą zestawu Herculase 

II Fusion DNA Plymerase Nextera XT Index Kit V2. Jakość biblioteki sprawdzono 

zgodnie z Illumina qPCR Quantification Protocol Guide.  

Analizy metagenomu 10 prób, jakościowej oraz ilościowej identyfikacji 

taksonomicznej przeprowadzono w firmie A&A Biotechnology. Przygotowana baza 
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danych uwzględniała pozycję taksonomiczne zidentyfikowanych sekwencji zgodną  

z systematyką mikrobiologiczną obowiązującą do 2022 roku. Ze względu na znaczną 

liczbę sekwencji nie przypisanych do rodzajów i gatunków, analizę danych 

metagenomicznych prowadzono na poziomie rodzin.  

 

3.4. Izolacja, przechowywanie i wstępna charakterystyka szczepów  

3.4.1. Izolacja czystych kultur bakterii 

Wyjściowy materiał badawczy stanowiły hodowle bakterii pozyskane podczas letniej 

wyprawy antarktycznej do Stacji Polarnej im. H. Arctowskiego w 2019 roku. Pobrane 

jałowo z wyznaczonych stanowisk (Ryc. 4) próbki mat, o szacunkowej powierzchni  

1 cm2 wytrząsano w 50 ml jałowego płynu fizjologicznego (30 min./200 rpm). Zawiesinę 

rozcieńczano 10-3 i 10-4, a następnie 50 µl wysiewano na stałe podłoże R2A (Biomaxima, 

Polska) w trzech powtórzeniach. Hodowle prowadzono w temperaturze 10oC. 

Przetransportowane do Polski hodowle stanowiły wyjściowy materiał do izolacji 

czystych kultur (Ryc. 13). Z hodowli na płytkach wybierano różniące się makroskopowo 

kolonie i posiewano redukcyjnie na stałe podłoże R2A (Biomaxima, Polska). Hodowle 

prowadzono w temperaturze 10°C do uzyskania wzrostu (max. 4 tygodnie).  

W celu potwierdzenia czystości kultur, oznaczenia morfologii komórek oraz budowy 

ściany komórkowej dla wszystkich szczepów wykonano barwienie metodą Grama. 

Ostatecznie do dalszych analiz uzyskano 127 izolatów bakteryjnych. 

 

Rycina 13. Hodowle bakterii izolowanych z mat mikrobialnych  

Figure 13. Cultures of bacteria isolated from microbial mats  
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3.4.2. Tworzenie banku szczepów  

W celu zabezpieczenia izolatów do długotrwałego przechowywania, poszczególne 

szczepy namnażano w płynnym podłożu R2A (Biomaxima, Polska) (Tab. 2), a następnie 

zamrażano w pożywce z glicerolem (Tab. 3). Na podłożu R2A hodowle prowadzono  

w temperaturze w 10oC przez 72 godz. z mieszaniem 150 rpm. Pożywkę z glicerolem po 

sterylizacji porcjowano po 300 µl do sterylnych probówek Eppendorfa o pojemności 0,75 

ml i inokulowano w stosunku 1:1 namnożoną hodowlą płynną. Każdy szczep porcjowano 

do czterech niezależnych probówek. Hodowle umieszczano w temperaturze 4oC na 30 

minut, a następnie po dokładnym wymieszaniu zamrażano w temperaturze -80°C.  

 

Tabela 2. Skład płynnego podłoża R2A 

Table 2. Composition of R2A liquid medium 

……………. 

Składnik g/l 

Pepton 0,75 

Ekstrakt drożdżowy 0,5 

Trypton 0,25 

Glukoza 0,5 

Skrobia 0,5 

K2HPO4 0,3 

Pirogronian sodu 0,3 

MgSO4 0,024 
 

Tabela 3. Skład pożywki glicerolowej do zamrażania szczepów 

Table 3. Composition of glycerol medium for freezing strains 

 

Składnik g/100 ml 

pepton 0,4 

ekstrakt drożdżowy 0,2 

glukoza 0,1 

woda destylowana 70 ml 

glicerol 100% 30 ml 

 

3.5. Identyfikacja szczepów - sekwencjonowanie 16S rDNA 

3.5.1. Izolacja genomowego DNA z czystych kultur 

Izolację genomowego DNA z 127 szczepów wyizolowanych z mat mikrobialnych 

przeprowadzono w firmie A&A Biotechnology (Gdańsk, Polska), a ich 

sekwencjonowanie w firmie Macrogen (Holandia). DNA izolowano z wykorzystaniem 

zestawu Genomic Mini AX Bacteria+ (A&A Biotechnology, Polska) z dodatkową lizą 
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mechaniczną próbki w urządzeniu typu FastPrep-24 z użyciem kulek cyrkonowych. 

Stężenie DNA mierzono metodą fluorymetryczną na urządzeniu Qubit 4 Fluorometer.  

 

3.5.2. Reakcja PCR 

Fragmenty DNA uzyskane w wyniku reakcji amplifikacji zostały oczyszczone za 

pomocą zestawu Clean-Up AX (A&A Biotechnology, Polska). Zawieszone w buforze 10 

mM Tris-HCl pH 8,0 i rozcieńczone do stężenia 50 ng/μl produkty PCR wysłane zostały 

do sekwencjonowania w firmie Macrogen (Holandia). Zastosowano startery: 27f - 5’ – 

GAG TTT GAT CCT GGC TCA G – 3’ (JOHNSEN I IN. 1999) oraz rp2 - 5’ – ACG GCT 

ACC TTG TTA CGA CTT – 3’ (WEISBURG I IN. 1991). Uzyskane sekwencje zostały 

poddane analizie w programie CLC Main Workbench 8 oraz w programie BLAST przez 

firmę A&A Biotechnology (Polska), a uzyskane wyniki wykorzystano w dalszych 

analizach. Listę zidentyfikowanych szczepów zamieszczono w tabeli 4. 

 

Tabela 4. Identyfikacja taksonomiczna szczepów bakterii wyizolowanych z mat 

mikrobialnych  

Table 4. Taxonomic identification of bacterial strains isolated from microbial mats 
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Tabela 4, cd. 

Table 4, cont.  
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Tabela 4, cd. 

Table 4, cont. 

 

 

3.6. Ożywianie szczepów do analiz 

Dla każdego szczepu wykonano sześć niezależnych analiz (Ryc. 14). W badaniach 

pilotażowych wyznaczono optymalną temperaturę prowadzenia hodowli bakteryjnych, 

wynoszącą 20oC.  

 

 

 

Rycina 14. Analiza właściwości fizjologicznych i metabolicznych szczepów bakterii 

izolowanych z mat 

Figure 14. Physiological and metabolic analyses of bacterial strains isolated from mats 
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W celu uniknięcia wielokrotnego pasażowania i utraty cech badanych szczepów, 

każdorazowo przed kolejną turą analiz szczepy ożywiane były z nowej zamrożonej 

podpróbki. Ożywianie szczepów prowadzono poprzez inokulację 10 µl hodowli na 

podłożu z glicerolem do płynnej pożywki R2A. Hodowle prowadzono w temperaturze 

20oC z mieszaniem (150 rpm) przez 3 - 7 dni w zależności od tempa wzrostu szczepów. 

Po uzyskaniu wzrostu szczepy poddawano analizom i eksperymentom służącym opisaniu 

ich metabolizmu i potencjału środowiskowego.  

 

3.7. Analiza aktywności fizjologicznej i biochemicznej 

Do identyfikacji właściwości metabolicznych i potencjału środowiskowego 

wyizolowanych z mat mikrobialnych szczepów bakterii wykorzystano komercyjne 

zestawy GEN III MicroPlateTM firmy BIOLOG Inc. (US). Zestaw testowy przeznaczony 

jest do identyfikacji właściwości biochemicznych i środowiskowych metodą 

”fenotypowego odcisku palca”. Zestaw składa się z 94 reakcji biochemicznych w tym 71 

testów opartych na zdolności bakterii do metabolizowania różnych źródeł węgla oraz 23 

testy wrażliwości na czynniki chemiczne. Tetrazoliowy barwnik redoks służy do 

kolorymetrycznego wskazania wykorzystania poszczególnych substratów lub odporności 

na związki hamujące wzrost (Ryc. 15).  

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 15. Test GEN III MicroPlateTM (BIOLOG Inc. US) (https://www.biolog.com) 

Figure 15. Test GEN III MicroPlateTM (BIOLOG Inc. US) 

 

Studzienki z wynikiem dodatnim wykazują fioletowe zabarwienie. W testach 

wrażliwości chemicznej analizowano zdolność szczepów do wzrostu w zmiennych 

warunkach pH, zasolenia, związków antybakteryjnych. Testy oparte na wykorzystaniu 

źródeł węgla zawierają monosacharydy, disacharydy, oligosacharydy, alkohole cukrowe, 

aminocukry, aldozy, aminokwasy, kwasy karboksylowe, kwasy hydroksylowe, estry 

Metabolity Testy wrażliwości 

Cukry 

Aminokwasy 

Kwasy karboksylowe, 
estry i kwasy tłuszczowe 

Kwasy cukrowe 

Heksozy fosforanowe 

pH (zakwaszenie) 

NaCl (zasolenie) 

Kwas mlekowy 

Barwniki redukujące 

Wankomycyna,  
Kwas nalidyksowy 

Kontrola ujemna Kontrola dodatnia 

https://www.biolog.com/
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kwasów, kwasy cukrowe. W analizie metabolicznej znajdują się również inne substraty 

w tym D-Salicyna, kwas acetyloneuraminowy, dekstryny, pektyny, inozyna, kwas 

chinowy, żelatyna i Tween 40.  

Przed przystąpieniem do inokulacji płytek, wszystkie szczepy ożywiano zgodnie  

z opisaną wcześniej metodyką. Następnie z każdego szczepu przygotowywano zawiesinę 

o gęstości 90-98%T zgodnie z protokołem A testu GEN III MicroPlateTM (BIOLOG).  

Z płynnych hodowli pobierano 1 ml, przenoszono do probówek Eppendorfa o pojemności 

1,5 ml i wirowano 10 min przy 8000 rpm. Supernatant odrzucano, a osad zawieszano  

w 1 ml 0,85% NaCl, mieszano do uzyskania jednorodnej zawiesiny i ponownie wirowano 

przez 10 minut przy 8000 rpm. Supernatant odrzucano, a osad zawieszano w 0,5 ml soli 

fizjologicznej. Następnie 100 µl zawiesiny komórek przenoszono do płynu 

inokulacyjnego IF-A dołączonego do testu GEN III MicroPlateTM. Przy użyciu pipety 

wielokanałowej inokulowano studzienki płytki GEN III standaryzowaną zawiesiną 

komórek w objętości 100 µl. Płytkę nakrywano wieczkiem i inkubowano w 20°C przez 

24 do 72 godzin w zależności od tempa wzrostu szczepu (Ryc. 16). Po tym czasie 

dokonywano odczytu studzienek z użyciem czytnika płytek NanoQuant Infinite M200 

Pro (Tecan, USA) przy długości fali 534 nm. Wyniki odczytywano z użyciem programu  

i-control 1.7 (*Microplate Reader Software; Tecan. USA) i zapisywano w formie obrazu 

płytki w formacie .xlsx. Zabarwienie studzienek wyrażone wielkością absorbancji było 

wskaźnikiem dodatnich reakcji. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 16. Procedura wykonania testu GEN III MicroPlateTM 

Figure 16. Test GEN III MicroPlateTM procedure 

 

 

Hodowla 
płynna R2A 
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III 
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1 ml 

1 ml 
0,8% NaCl 

100 µl 100 µl 

1 ml 
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20oC 
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na reakcję 
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Odczyt 

0,5 ml 
0,8% NaCl 

10 min 10 min 
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3.8. Oporność na antybiotyki 

Do oceny oporności szczepów bakterii na antybiotyki zastosowano metodę 

dyfuzyjno-krążkową (BAUER I IN. 1966). Jako podłoże wzrostowe do antybiogramów 

użyto agar R2A. W badaniach zastosowano 25 antybiotyków o różnym spektrum 

działania, należących do odmiennych grup funkcyjnych. Zastosowane antybiotyki oraz 

dawki zawarte w krążkach przedstawia tabela 5. Przed wykonaniem posiewów 

przygotowywano zawiesinę szczepu o gęstości 0,5 w skali McFarlanda (OD565) w płynie 

fizjologicznym, co odpowiada 1,5x108 kom./ml. Przy użyciu sterylnej wymazówki 

inokulowano dwie szalki Petriego z pożywką. Po wchłonięciu płynu wykładano krążki  

z antybiotykami przy użyciu dyspensera. Płytki odwracano i inkubowano w temperaturze 

20oC przez 48-96 godzin w zależności od tempa wzrostu szczepu. Następnie dokonywano 

odczytu wyników. Brak strefy zahamowania wzrostu szczepu wokół krążka  

z antybiotykiem uznawano za oporność na antybiotyk. 

 

Tabela 5. Wykaz antybiotyków zastosowanych w testach oporności  

Table 5. List of antibiotics used in resistance tests 

 

Antybiotyk Oznaczenie Grupa funkcjonalna 
Spektrum 

działania 

Stężenie w 

krążku 

(µg) 

Ampicylina AM β-laktamy Szerokie 2 

Karbenicylina PY β-laktamy Szerokie 10 

Cefiksym CFM β-laktamy Szerokie 100 

Cefotaksym CTX β-laktamy Szerokie 5 

Ceftazydym CAZ β-laktamy Szerokie 5 

Imipenem IMP β-laktamy Szerokie 2 

Wankomycyna VA 
Antybiotyk 

glikopeptydowy 
Wąskie 30 

Gentamycyna CN Aminoglikozydy Szerokie 15 

Kanamycyna K Aminoglikozydy Szerokie 15 

Streptomycyna S Aminoglikozydy Szerokie 30 

Nowobiocyna NV Aminokumaryna Szerokie 10 

Chloramfenikol C Chloramfenikol Szerokie 10 

Tetracyklina TE Tetracykliny Szerokie 1,25 

Klarytromycyna CLR Makrolidy Wąskie 10 

Erytromycyna E Makrolidy Wąskie 5 

Klindamycyna DA Linkozamidy Wąskie 15 

Linkomycyna L Linkozamidy Wąskie 30 

Kwas nalidyksowy NA Chinolony Szerokie 5 

Nitrofurantoina F Nitrofuran Szerokie 5 

Kotrimoksazol SXT 
Trimetoprim/ 

Sulfametoksazol 
Szerokie 5 

Mupirocyna MUP Mupirocyna Wąskie 5 

Cyprofloksacyna CIP Chinolony Szerokie 30 

Ryfampicyna RA Ryfamycyny Szerokie 25 

Trimetoprym TMP Trimetoprym Szerokie 5 

Metronidazol MET Metronizadol Beztlenowce 100 
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3.9. Odporność na promieniowanie UVB 

W celu wyznaczenia wartości granicznych ekspozycji na światło UVB badanych 

szczepów zastosowano lampę TL 20W/12 RS SLV/25 o mocy 20W (Philips). Dawkę 

energii określano przy użyciu miernika promieniowania UVB Extech UV505.  

Do wyznaczenia minimalnej granicznej dawki promieniowania, hamującej wzrost 

szczepu wzorcowego E. coli 035P z kolekcji ATCC, wykorzystano procedurę 

naświetlania sektorowego 24 godzinnej hodowli E. coli naniesionej na agar odżywczy. 

Zawiesinę E. coli (0,5 MF) wysiewano na agar odżywczy techniką murawy. Inokulowane 

płytki dzielono na 6 stref, które kolejno poddawano ekspozycji na wzrastające dawki 

promieniowania UVB przy ekspozycji od 1 do 5 minut. Po ekspozycji hodowlę 

inkubowano w temperaturze 37°C przez 24 godziny, a następnie oceniano redukcję 

wzrostu w odniesieniu do kontroli. Za wynik pozytywny przyjęto co najmniej 50% 

redukcję wzrostu przy najmniejszej energii naświetlania w porównaniu z nienaświetlaną 

kontrolą. Na tej podstawie wyznaczono graniczną dawkę dla szczepu wzorcowego, która 

stanowiła odniesienie dla badanych szczepów polarnych. Przed przystąpieniem do testu 

odporności na promieniowanie UVB szczepy ożywiano zgodnie z opisaną wcześniej 

metodyką. Do hodowli podobnie jak we wcześniejszych doświadczeniach zastosowano 

stałe podłoże R2A. Szczepy naświetlano we wzrastających dawkach energii 

promieniowania UVB, powyżej dawki granicznej wyznaczonej dla E. coli i na tej 

podstawie wyznaczano odporność. Hodowle prowadzono w temp. 20°C przez 7 dni.  

Odporność szczepów na promieniowanie UVB określano w czterostopniowej skali: brak 

odporności (brak wzrostu powyżej dawki 0,39 kJ/m2), słabą (brak wzrostu powyżej dawki 

0,78 kJ/m2), średnią (wzrost bakterii po otrzymaniu dawki 0,79-1,95 kJ/m2) oraz wysoką 

odporność (wzrost po dawce wyższej niż 1,95 kJ/m2). 

 

3.10. Oddziaływania antagonistyczne 

Oddziaływania antagonistyczne pomiędzy szczepami bakterii izolowanymi z mat 

mikrobialnych badano z wykorzystaniem zmodyfikowanej metody opisanej przez 

PRASAD I IN. (2011). Testowano oddziaływania zachodzące pomiędzy szczepami,  

w oparciu o system „każdy z każdym”. Ze względu na bardzo dużą liczbę reakcji do 

testów zastosowano kwadratowe szalki Petriego wymiarach 12 x 12 cm, podzielone na 

45 równych sektorów. Ze świeżo ożywionej płynnej hodowli badanych szczepów, po 

trzykrotnym wirowaniu (8000 rpm/10 min) przygotowywano zawiesinę komórek  

w płynie fizjologicznym o gęstości 0,5 MF. Zawiesinę wysiewano techniką murawy na 
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całej powierzchni płytki. Następnie 5 µl płynnej hodowli każdego z testowanych 

szczepów nanoszono punktowo na pożywkę w wyznaczonych sektorach. Płytkę 

inkubowano w temperaturze 20°C przez 7 dni. Za antagonistyczne oddziaływanie 

uznawano powstanie stref zahamowania wzrostu wokół punktowo naniesionych 

szczepów. Na podstawie liczby dodatnich reakcji określano potencjał antagonistyczny 

oraz wrażliwość na oddziaływania antagonistyczne badanych szczepów. Szczepy  

o najwyższym potencjale antagonistycznym testowano w odniesieniu do wybranych 

fitopatogenów oraz potencjalnie chorobotwórczych bakterii dla ludzi i zwierząt: 

Agrobacterium tumefaciens, Ervinia carotovora, Escherichia coli, Micrococcus luteus, 

Pseudomonas fluorescens, Staphylococcus aureus, Staphylococcus epidermidis. Szczepy 

pochodziły z kolekcji Katedry Mikrobiologii i Mykologii WBiB. Zastosowano 

trzystopniową skalę oceny siły oddziaływania antagonistycznego. Strefę zahamowania 

wzrostu szczepu do 3 mm oznaczono (+), od 4 mm do 6 mm (++), powyżej 7 mm (+++).  

 

3.11. Właściwości adhezyjne 

W celu określenia zdolności do adhezji badanych szczepów wykorzystano metodykę 

opisaną przez O’TOOLE (2011) i CHARLESWORTH I IN. (2019). Przed przystąpieniem do 

testu szczepy ożywiano zgodnie z opisaną wcześniej procedurą. Do oceny zdolności 

adhezyjnych zastosowano jałowe, 96 dołkowe „U” kształtne płytki titracyjne. Do siedmiu 

studzienek płytki wprowadzano po 200 µl jałowego płynnego podłoża R2A, a następnie 

do sześciu dodawano 20 µl świeżej, płynnej hodowli badanego szczepu. Siódma 

studzienka nie zawierała zawiesiny bakteryjnej i stanowiła kontrolę negatywną. 

Zaszczepione płytki zamykano wieczkiem, oklejano parafilmem i inkubowano  

z mieszaniem 150 rpm w temperaturze 20°C przez 48 godzin. Po inkubacji z dołków 

usuwano pożywkę i przepłukiwano trzykrotnie wodą destylowaną. Płytki suszono bez 

pokrywek w cieplarce z nawiewem w temperaturze 50°C do całkowitego wyschnięcia. 

Następnie do każdej studzienki dodawano 220 µl 0,1% roztworu fioletu krystalicznego  

i barwiono biofilm bakteryjny przez 15 minut w 20°C. Po usunięciu barwnika studzienki 

trzykrotnie płukano wodą destylowaną, każdorazowo dokładnie opróżniając ich 

zawartość. Płytki suszono w temp. 50oC, a po całkowitym wyschnięciu studzienek 

barwnik związany z komórkami bakteryjnymi rozpuszczano w 250 µl 95% etanolu przez 

30 minut w 20°C. Po tym czasie z każdej studzienki 220 µl przenoszono do nowej płytki 

titracyjnej i mierzono absorbancję z użyciem czytnika płytek NanoQuant InfiniteM200 
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Pro (Tecan, USA) przy długości fali 570 nm. Wartości absorbancji odczytywano  

z użyciem programu i-control 1.7 (Microplate Reader Software; Tecan. USA)  

i zapisywano w formie obrazu płytki w formacie .xlsx. Intensywność zabarwienia 

roztworu wyrażona wielkością absorbancji była wskaźnikiem siły adhezji i utworzonego 

biofilmu. Od odczytanej wartość absorbancji odjęto średnią absorbancję kontroli 

ujemnej. Na podstawie otrzymanej wartości szczepy podzielono na cztery grupy: 

wykazujące brak adhezji - absorbancja równa kontroli ujemnej bądź niższa, wykazujące 

słabą adhezję – wartość do 0,4, wykazujące średnią adhezję - wynik pomiędzy 0,4 a 0,8 

oraz wykazujące silną adhezję - wartość powyżej 0,8. 

 

3.12. Odporność na zamarzanie 

Zdolność do wytwarzania białek przeciwlodowych u badanych szczepów określano 

przy wykorzystaniu metodyki opisanej przez CID I IN. (2016) w modyfikacji własnej. 

Przed przystąpieniem do testu, szczepy ożywiano zgodnie z opisaną wcześniej procedurą. 

W celu aklimatyzacji do zimna hodowle umieszczano w temperaturze 4°C na 7 dni.  

Do wytarowanych probówek Eppendorfa przenoszono 2 ml aklimatyzowanej hodowli 

bakterii i wirowano 10 minut przy 8000 rpm. Supernatant usuwano, a osad ważono.  

W celu ekstrakcji białek, do osadu komórkowego dodawano B-PER (Bacterial Protein 

Extraction Reagent, Thermo Fisher Scientific, US) z lizozymem (2 µl/ ml) w objętości 

200 µl na każde 50 mg osadu komórkowego. Zawartość probówek dokładnie mieszano 

przez pipetowanie i inkubowano 15 minut w temperaturze pokojowej. W celu oddzielenia 

białek rozpuszczalnych od nierozpuszczalnych oraz pozostałości komórkowych, lizat 

wirowano 5 minut przy 14000 rpm. Supernatant przenoszono do 96 dołkowej, 

płaskodennej płytki titracyjnej i zamrażano przez 15 minut w temperaturze -80°C. 

Następnie płytki z lizatami umieszczano na 2 dni w temperaturze -6°C. Po tym czasie 

dokonywano odczytu w mikroskopie stereoskopowym, oceniając strukturę  

i przejrzystość zamarzniętych studzienek w trzystopniowej skali. Mętny, 

grubokrystaliczny lód wypełniający studzienkę świadczył o braku aktywności białek 

przeciwlodowych. Przejrzysta, drobnokrystaliczna zawartość o jednolitej strukturze 

wskazywała na obecność białek przeciwlodowych i hamowanie powstawania dużych 

kryształów lodu (Ryc. 17). Kontrolę ujemną stanowiła hodowla wzorcowego szczepu  

E. coli nie wytwarzającego białek przeciwlodowych. Podczas odczytów ustalono trzy 

zakresy wytwarzania białek przeciwlodowych: słaby, średni i silny.  
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Rycina 17. Wykrywanie białek przeciwlodowych u bakterii izolowanych z mat  

Figure 17. Detection of antifreeze proteins in bacterial strains isolated from mats 

 

3.13. Analizy fizyczne i chemiczne wody i gleby 

Wyniki analiz chemicznych próbek wody i gleby wykorzystane podczas interpretacji 

wyników badań własnych pochodziły z bazy danych Katedry Mikrobiologii i Mykologii 

WBiB UWM w Olsztynie. Podstawowe parametry wody, w tym temperaturę, pH, 

przewodnictwo mierzono in situ przy użyciu miernika WTW GmbH. Pozostałe analizy 

wody i gleby wykonano w kraju zgodnie ze standardowymi procedurami (Tab. 6, 7).  

 

Tabela 6. Fizyczne i chemiczne parametry wody potoków i zbiorników astatycznych  

Table 6. Physical and chemical parameters of water in streams and ponds 

 

Parametr 
Stanowisko  

MZ1 MZ2 MZ3 MS ME MO 

Temperatura, T (°C) 4,2 3,7 4,4 2,8 1,3 2,3 

pH 6,98 7,22 7,49 7,58 7,12 6,5 

Przewodnictwo elektrolityczne (µS cm−1) 72 350 270 70 90 76 

Azot ogólny N-Tot (mg dm−3) 0,354 0,423 0,183 0,262 0,151 0,21 

Azotyny N-NO2-N (mg dm−3) 0,011 0,018 0,011 0 0 0 

Azotany N-NO3-N (mg dm−3) 0,011 0,013 0,01 0,017 0,01 0,008 

Fosforany PO4-P (mg dm−3) 0,107 0,12 0,16 0,231 0,185 0,543 

TOC (mg dm−3) 1,29 1,45 1,21 0,9 0,4 0,56 

POC (mg dm−3) 0,19 0,23 0,13 0,17 0,12 0,15 

DOC (mg dm−3) 1,1 1,22 1,08 0,82 0,28 0,41 

Ca2+ (mg dm−3) 7,356 8,1 6,2 6,2 4,3 8,93 

Mg2+ (mg dm−3) 4,097 3,8 3 1,1 1,5 1,91 

Na+ (mg dm−3) 50,27 40,6 53,42 42,48 38,35 41,58 

K+ (mg dm−3) 0,77 0,7 0,77 0,512 0,34 0,62 

Cl- (mg dm−3) 63,33 73,62 34,78 46,01 34,2 45,52 

SO4
2- (mg dm−3) 0,131 0,311 1,8 4,97 4,2 3,21 

Odczyt 

4oC/7 dni 2 ml 

osad supernatant 

-80oC/15 min. 

B-PER/ 
lizozym 

10 min 
8000 r.p.m. 

5 min 
14000 r.p.m. 

Namnożony 
szczep 

-6oC 
48 godz. 
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Tabela 7. Fizyczne i chemiczne parametry gleb 

Table 7. Physical and chemical parameters of soils 

 

Gleba pH    
Mat. org.    

% 

N      

g/kg 

C       

% 
C/N 

P    

g/kg 

Ca    

g/kg 

Mg     

g/kg 

K     

g/kg 

Na 

g/kg 

GS 5,27 1,29 0,10 0,75 7,18 2,94 5,97 12,89 3,03 2,25 

GE 5,72 0,38 0,06 0,16 2,82 0,45 24,45 28,01 3,99 11,57 

GO 4,25 3,94 0,81 2,29 2,83 34,89 45,21 3,37 10,03 1,28 

GZ 5,54 2,60 0,23 1,50 6,65 7,70 11,25 14,10 3,00 1,67 

 

3.14. Analizy statystyczne 

Do interpretacji i wizualizacji wyników analiz mikrobiologicznych zastosowano 

procedury statystyczne zawarte w pakiecie programu Statistica 13.3 (StatSoft Inc.).  

W ocenie istotności różnic uzyskanych danych zastosowano wieloczynnikową analizę 

wariancji (ANOVA), a w przypadku danych nie spełniających warunków normalności  

nieparametryczny test Kruskala-Wallisa. Do wizualizacji danych wielowymiarowych 

przeprowadzono analizę statystyczną metodami porządkowania z wykorzystaniem 

Canoco v. 5.0 dla Windows 10 (TER BRAAK I SMILAUER 2012). W celu oceny 

poprawności danych zastosowano wielokrotną symulacją prawdopodobieństwa  

w teście Monte Carlo. Do grupowania danych, wykorzystano techniki ordynacyjne w tym 

analizę głównych składowych (PCA) oraz analizę redundancji (RDA). Pozwoliło to na 

wyodrębnienie różnic w rozkładzie prób w zależności od składu taksonomicznego oraz 

powiązanie ich z warunkami środowiskowymi. Analizę bioróżnorodności i 

równocenności bakteriocenoz przeprowadzono przy wykorzystaniu wskaźników 

Shannona-Wienera i Pielou.  
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4. Wyniki  

4.1. Struktura taksonomiczna bakteriocenoz mat i gleb (analiza metagenomiczna) 

Badania metagenomiczne wykazały znaczne zróżnicowanie taksonomiczne bakterii 

mat mikrobialnych i gleb (Tab. 8, Ryc. 18). Analizy molekularne 6 prób mat i 4 prób gleb 

pozwoliły odczytać łącznie 480766 sekwencji, które zakwalifikowano do 22 typów,  

55 rzędów i 109 rodzin. W celu weryfikacji przyjętej hipotezy: współzależności 

taksonomicznej bakteriocenoz mat mikrobialnych i gleb, wybrane grupy taksonomiczne 

mające najwyższy udział w badanych mikrobiocenozach, omówiono łącznie dla obu 

środowisk.  

Tabela 8. Struktura taksonomiczna bakteriocenoz mat i gleb wg typów (% sekwencji) 

Table 8. Taxonomic structure of the bacteriocenosis of mats and soils at the phylum 

level (% sequences) 

 
 

W badanych matach mikrobialnych łącznie zidentyfikowano 12 typów bakterii. 

Wykazano znaczne zróżnicowanie mikrobioty mat występujących w potokach  

i zbiornikach (Tab. 8, Ryc. 18). W sześciu próbach mat ogółem zarejestrowano 269221 

odczytów. Liczba opisanych sekwencji wahała się od 15388 w zbiorniku MZ1 do 67480 

w Potoku Bezimiennym. W matach zbiorników występowało 12 typów bakterii.  

W matach potoków liczba typów wahała się od 6 (Potoku Ekologii) do 10 (Potoku 

Skamieniałego Lasu). Charakterystyczną cechą mikrobioty mat była wysoka obfitość 

GS GE GO GZ MS ME MO MZ1 MZ2 MZ3

Thermi 0,02 0,01 2,35 0,48 0 0 0 0 0 0

Acidobacteria 4,04 10,02 5,28 2,99 0,02 0 0 0,23 0,14 0,11

Actinobacteria 13,50 16,48 10,96 12,47 0,26 0,01 0,09 13,59 3,62 4,96

AD3 0,08 6,73 0,05 0,08 0 0 0 0 0 0

Armatimonadetes 0,37 0,32 1,19 0,61 0 0 0 0 0 0

Bacteroidetes 11,62 7,45 21,01 30,59 0,78 1,52 7,95 2,20 3,04 1,26

Chlorobi 0,12 0,66 2,22 0,41 0 0 0 0 0 0

Chloroflexi 9,75 3,39 8,35 0,24 0,29 0 0,01 0,44 0,08 0,13

Cyanobacteria 0,57 1,02 0,66 0,08 67,91 73,50 53,67 40,28 63,90 67,72

Elusimicrobia 0,49 0,17 0 0 0 0 0 0 0 0

Firmicutes 4,45 0,64 0,21 0,40 0,09 0 0,05 1,74 0,93 0,68

FBP 0,20 0,10 1,79 0,25 0 0 0 0 0 0

Gemmatimonadetes 4,71 5,09 5,64 0,65 0 0 0 0,45 0,83 0,19

GNO2 0 0,02 0 0,03 0 0 0 0 0 0

OD1 2,28 0,95 0,48 0,89 2,96 0,01 0,22 1,88 0,34 0,50

OP11 0,02 0,07 0 0,05 0 0 0 0 0 0

Planctomycetes 1,61 2,26 2,84 1,30 0,02 0 0 7,67 2,19 3,30

Proteobacteria 32,82 26,77 22,71 36,48 19,95 23,89 36,17 22,85 16,16 15,91

TM6 0,02 0,04 0,01 0,05 0 0 0 0 0 0

TM7 3,24 3,14 2,20 4,70 0 0 0 1,26 0,38 0,98

Verrucomicrobia 9,14 11,91 0,54 4,19 7,72 1,08 1,83 7,41 8,38 4,26

WPS-2 0,55 2,35 10,87 3,03 0 0 0 0 0 0

N/A 0,40 0,41 0,65 0,04 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 49724 30852 33004 97965 53161 43343 67480 15388 47817 42032

Grupa taksonomiczna
Stanowisko
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sinic, stanowiących od 40,3% do 73,5%, średnio 61,2% ogólnej liczby odczytów.  

Nie wykazano istotnej różnicy w udziale sinic w mikrobiocie mat zbiorników i potoków, 

które wynosił średnio: 57,3% i 65,0%. Drugim pod względem liczebności sekwencji były 

Proteobacteria, których udział w mikrobiocie mat wahał się od 15,9% do 36,2%, średnio 

22,5%. Wykazano znaczące różnice w obfitości Proteobacteria w bakteriocenozach mat 

badanych środowisk. W matach potoków Proteobacteria stanowiły średnio 26,7%, 

podczas gdy w matach zbiorników udział tych bakterii był niższy i wynosił średnio 

18,3%. Wśród pozostałych taksonów przeważały bakterie należące do typów 

Verrucomicrobia, Actinobacteria i Bacteroidetes. Udział tych bakterii w mikrobiocenozie 

wynosił średnio, odpowiednio 5,1%, 3,8%, 2,8%. W matach zbiorników zanotowano 

znacząco wyższy udział bakterii należących do typów Verrucomicrobia i Actinobacteria 

w porównaniu z mikrobiocenozą mat potokowych. Istotny udział w strukturze 

taksonomicznej mat zbiorników miały bakterie należące do Planctomycetes, które 

stanowiły średnio 4,4% zidentyfikowanych sekwencji. Szczegółowa analiza ilościowa 

struktury taksonomicznej mikrobioty mat wykazała znaczne różnice pomiędzy strukturą 

mat rozwijających się w potokach i zbiornikach. W porównaniu z matami potoków,  

w matach zbiorników zanotowano kilkukrotnie wyższą liczebność odczytów 

Actinobacteria, Planctomycetes, Firmicutes oraz TM7. Pozostałe taksony nie 

wykazywały tak jednoznacznych prawidłowości. Analiza RDA wykazała istotne 

zróżnicowanie badanych mat w odniesieniu do parametrów środowiskowych (Ryc. 19). 

Zbiorniki astatyczne, w których występowały badane maty, charakteryzowały się 

znacząco wyższą koncentracją różnych form materii organicznej oraz mineralnych form 

fosforu i azotu.  

W potokach stanowiących siedlisko badanych mat zanotowano wyższe wartości 

fosforanów i siarczanów.  

W próbach gleb łącznie uzyskano 211545 odczytów różnych sekwencji, średnio  

w próbach 52886 odczytów, które przypisano do 22 typy bakterii (Tab. 8; Ryc. 18). 

Najwyższą obfitość bakterii wykazały 3 typy: Proteobacteria, Bacteroidetes  

i Actinobacteria, które stanowiły średnio, odpowiednio: 29,7%, 17,7% i 13,4% ogółem 

zidentyfikowanych sekwencji. Stosunkowo wysoki udział w mikrobiocenozie gleb 

stanowiły również bakterie zaliczane do Verrucomicrobia, średnio 6,4%. W grupie 

fototroficznych bakterii zidentyfikowano trzy typy: Chloroflexi, Chlorobi 

i Cyanobacteria, które stanowiły średnio, odpowiednio 5,4% 0,9% i 0,6 % ogółu 

odczytanych sekwencji. Zbliżony udział ilościowy w mikrobiocenozie gleb posiadały 
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bakterie należące do typów Acidobacteria i Gemmatimonadetes stanowiąc średnio, 

odpowiednio 5,6% i 4,0%. W badanych glebach wykryto również stosunkowo liczne 

bakterie zaliczone do nowo opisanych typów WPS-2 (Eremiobacteria) TM7 

(Saccharibacteria), AD3 (Dormibacteraeota) OD1 (Percubacteria), których udział  

w mikrobiocenozie wynosił średnio, odpowiednio: 4,2%, 3,3%, 1,7% i 1,1%. Udział 

pozostałych, mniej licznych taksonów był bardzo zróżnicowany w poszczególnych 

próbach gleb i zazwyczaj nie przekraczał średnio 1%.  

Rycina 18. Zróżnicowanie taksonomiczne bakterii w matach i glebach na poziomie typów 

Figure 18. Taxonomic diversity of bacteria at the phylum level in the mats and soils  
 

Najwyższą liczbę zidentyfikowanych sekwencji – 97965 wykazano w glebie 

zlokalizowanej w rejonie zbiorników (próba GZ), w której najobfitszą formację stanowiły 

Proteobacteria, Bacteroidetes i Actinobacteria, odpowiednio 36,5%, 30,6% i 12,5%. 

Dwukrotnie niższą liczbę odczytów 49724 ustalono w glebie występującej w rejonie 

Potoku Skamieniałego Lasu (próba GS), w której dominującą rolę odgrywały bakterie 

należące do typów Proteobacteria, Actinobacteria i Bacteroidetes. Taksony te stanowiły 

w mikrobiocenozie gleby odpowiednio 32,8%, 13,5 11,6%. Niższą liczbę odczytów 
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odnotowano w glebie występującej w rejonie Potoku Bezimiennego (próba GO), 

odpowiednio 33004 oraz w glebie występującej w rejonie moreny dennej Lodowca 

Ekologii (próba GE), odpowiednio 30852 zidentyfikowanych sekwencji. Również w tych 

glebach dominowały bakterie należące do typów Proteobacteria (średnio 24,7%), 

Bacteroidetes, (średnio 14,2%) i Actinobacteria (średnio13,7%).  

Rycina 19. Analiza redundancji (RDA) zależności pomiędzy typami bakterii  

w odniesieniu do czynników środowiskowych; (A) maty, (B) gleby 

Figure 19. Redundancy analysis (RDA) of the relationship between bacterial  

phyla in relation to environmental variables; (A) mats, (B) soils  

 

W każdej z badanych gleb znaczącym ilościowo komponentem mikrobiocenozy były 

Verrucomicrobia, których udział wahał się od 0,5% do 11,9% oraz Acidobacteria, które 

stanowiły od 3,0% do 10%. Bakterie należące do tych typów występowały najliczniej  

w glebie z rejonu Potoku Ekologii (próba GE). Ważnym ilościowo składnikiem 

mikrobiocenozy gleby z rejonu Potoku Bezimiennego były bakterie należące do typu 

WPS2, które stanowiły 10,9%. Przeprowadzona analiza RDA wykazała istotne 

zróżnicowanie badanych gleb w odniesieniu do parametrów fizykochemicznych  

(Ryc. 19). Gleby zlokalizowane w rejonie zbiorników (GZ) oraz Potoku Bezimiennego 

(GO) charakteryzowały się wyższą koncentracją materii organicznej oraz znaczącym 

udziałem mineralnych form azotu i fosforu. W glebach zlokalizowanych w rejonie 

potoków Ekologii i Skamieniałego Lasu czynnikiem wyróżniającym te środowiska było 

pH oraz koncentracja jonów magnezu i sodu. Porównanie struktury taksonomicznej mat 

i gleb, bez względu na udział ilościowy poszczególnych typów bakterii, wykazało istotną 

zależność. Wszystkie taksony na poziomie typów bakterii występujące w matach 

mikrobialnych były reprezentowane w mikrobiocenozie gleb (Tab. 9). 

B A 
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Tabela 9. Unikalne i wspólne taksony bakterii na poziomie typów, w matach i glebach 

Table 9. Unique and common bacterial taxa at the phylum level in mats and soils 

 

 

Typ Bacteroidetes  

W matach mikrobialnych łącznie odczytano 8764 sekwencji zakwalifikowanych 

do 9 grup taksonomicznych należących do typu Bacteroidetes (Tab. 10, Ryc. 20).  

W poszczególnych badanych matach liczba zidentyfikowanych grup bakterii wahała się 

od 4 (próba ME) do 9 (próba MZ2). Najwyższą obfitością charakteryzowały się bakterie 

należące do trzech rodzin: Flavobacteriaceae, Cytophagaceae, i Chitinophagaceae. Udział 

tych bakterii wśród Bacteroidetes wynosił średnio, odpowiednio: 32,6%, 23,1% i 22,6%. 

W matach występujących w potokach dominowały bakterie z rodzin Flavobacteriaceae  

i Cytophagaceae, średnio, odpowiednio: 49,0% i 42,0%. W matach zbiorników 

zanotowano dość liczne odczyty Chitinophagaceae i Porphyromonadaceae, które 

stanowiły średnio, odpowiednio 44,7% i 24,6% w strukturze Bacteroidetes. Analiza PCA 

potwierdziła różnice w strukturze taksonomicznej głównych dominatów bakteryjnych 

występujących w matach potoków i zbiorników (Ryc. 21). 

Ogółem w badanych glebach zanotowano 44983 odczyty sekwencji 

zinterpretowanych jako Bacteroidetes (Tab. 10, Ryc. 20). W poszczególnych próbach 

gleb liczba odczytów wahała się od 2298 w glebie z rejonu Potoku Ekologii (próba GE) 

do 29971 w glebie zlokalizowanej w rejonie zbiorników (próba GZ). Łącznie wykryto 10 

grup taksonomicznych. W badanych glebach liczba zidentyfikowanych grup bakterii 

wahała się od 7 (próba GE) do 10 (próby GS i GZ). Najbardziej obfitym taksonem były 

bakterie należące do rodziny Sphingobacteriaceae, które stanowiły w poszczególnych 

próbach gleb od 20,0% (próba GO) do 75,1% (próba GZ), średnio 40,3% ogółu 

zidentyfikowanych Bacteroidetes.  

Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

Acidobacteria AD3

Actinobacteria Armatimonadetes

Bacteroidetes Chlorobi

Chloroflexi Elusimicrobia

Cyanobacteria FBP

Firmicutes GNO2

Gemmatimonadetes OP11

OD1 Thermi

Planctomycetes TM6

Proteobacteria

TM7

Verrucomicrobia

Grupy taksonomiczne  Grupy taksonomiczne 
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Tabela 10. Struktura taksonomiczna bakteriocenoz mat mikrobialnych i gleb  

                  (% sekwencji) 

Table 10. Taxonomic structure of bacteriocenoses of microbial mats and soil  

                 (% sequences) 

 

 
 

 

 

 

GS GE GO GZ MS ME MO MZ1 MZ2 MZ3

Acidobacteria

Acidobacteria-6 0 0 0 0 0 0 0 0 14,71 4,44

Acidobacteriaceae 45,34 4,04 32,09 67,40 0 0 0 0 0 0

Acidobacteriales 1,05 0 0,86 1,09 0 0 0 0 0 0

AKIW659 1,64 0,78 0 0 0 0 0 0 0 0

c. TM1 0 2,20 0 0 0 0 0 0 0 0

Ellin6075 0,35 1,39 1,21 1,30 61,54 0 100 100 57,35 84,44

Koribacteraceae 16,89 22,90 60,68 29,53 0 0 0 0 0 0

o. DS-18 0,30 5,53 0 0 0 0 0 0 0 0

o. Ellin6513 0,20 20,99 0,11 0 0 0 0 0 0 0

o. iii1-15 9,07 10,35 0 0,03 0 0 0 0 0 0

o. RB41 0 1,23 0 0 0 0 0 0 0 0

o. Sva0725 0 0,61 0 0 0 0 0 0 0 0

RB40 5,63 0,87 0 0 0 0 0 0 0 0

Solibacteraceae 5,43 3,07 0,92 0,10 23,08 0 0 0 19,12 0

Solibacterales 14,10 26,03 4,13 0,55 15,38 0 0 0 8,82 11,11

Liczba sekwencji 2007 3092 1742 2926 13 0 1 35 68 45

Actinobacteria

Acidimicrobiales 8,27 35,52 24,52 16,56 2,86 0 3,17 0,77 13,34 12,66

Actinobacteria 4,65 1,12 3,73 1,52 10,00 0 19,05 2,25 5,72 6,66

Actinomycetales 13,50 3,58 8,60 4,31 19,29 0 3,17 11,24 13,92 11,89

AKIW874 0 0 0 0 0 0 0 0 1,50 2,11

c. OPB41 0 0 0 0 0,71 0 0 1,43 14,33 9,01

C111 0,42 0,02 0,17 0,55 5,00 0 4,76 44,57 21,84 20,42

Dermabacteraceae 0,39 0 0,25 0,16 0 0 0 0 0 0

Dermatophilaceae 0,51 0 1,74 1,12 0 0 0 0 0 0

EB1017 4,19 2,30 0,25 0,10 0 0 0 0 0 0

Frankiaceae 3,75 4,62 10,81 14,00 13,57 0 0 1,48 0,17 0,19

Gaiellaceae 11,05 10,42 7,60 1,93 2,14 0 1,59 0 0,58 0,14

Intrasporangiaceae 9,07 0,63 10,67 1,49 11,43 0 3,17 2,82 1,27 1,58

Kineosporiaceae 0 0 0 0 2,14 0 1,59 0,81 0,23 0

Microbacteriaceae 24,49 2,38 2,38 34,36 4,29 100 11,11 17,79 11,38 27,61

Micrococcaceae 4,66 12,69 1,52 3,62 1,43 0 17,46 0 1,44 1,01

Micromonosporaceae 1,22 1,00 0,11 0,82 0 0 20,63 0,57 1,96 0,05

Mycobacteriaceae 1,13 0,77 0,22 6,71 0,71 0 3,17 0 0,35 0,24

Nocardiaceae 0 0 0 0 0 0 0 0 0,23 0,19

Nocardioidaceae 1,89 0,31 3,68 3,49 7,86 0 4,76 1,00 3,29 1,49

Gaiellales 5,36 1,59 0,91 1,00 0 0 0 0 0 0

Pseudonocardiaceae 1,37 0,57 0,11 1,03 11,43 0 0 13,06 2,66 1,63

Rarobacteraceae 0 0 0 0 0 0 0 0,96 2,31 0,38

Solirubrobacterales 1,89 21,75 20,82 4,44 6,43 0 6,35 0,62 3,00 2,59

Streptomyces 0 0 0 0 0 0 0 0,62 0 0

Streptomycetaceae 0,07 0,51 0,08 1,00 0,71 0 0 0 0,46 0,14

Tsukamurellaceae 2,10 0,20 1,82 1,78 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 6712 5084 3617 12218 140 3 63 2091 1731 2086

AD3

c.ABS-6 0 42,24 0 0 0 0 0 0 0 0

c. JG37-AG-4 100 57,76 100 100 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 41 2076 18 82 0 0 0 0 0 0

Grupa taksonomiczna
Stanowisko
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Tabela 10 c.d. 

Table 10 cont. 

GS GE GO GZ MS ME MO MZ1 MZ2 MZ3

Armatimonadetes

Armatimonadaceae 0 0 0 2,16 0 0 0 0 0 0

c. 0319-6E2 34,59 18,37 44,78 22,26 0 0 0 0 0 0

Fimbriimonadaceae 9,73 14,29 29,52 0,66 0 0 0 0 0 0

o. FW68 15,68 6,12 17,81 67,11 0 0 0 0 0 0

Chthonomonadaceae 8,65 28,57 0 0 0 0 0 0 0 0

c. OPB50 5,41 30,61 7,38 0,17 0 0 0 0 0 0

c. SHA-37 25,95 2,04 0,51 7,64 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 185 98 393 602 0 0 0 0 0 0

Bacteroidetes

Bacteroidales 2,25 0 0,04 0,06 0 0 0 10,03 2,68 4,14

c. At12OctB3 0,80 0,26 0 0,10 0 0 0 0 0 0

Chitinophagaceae 50,73 24,02 55,86 16,22 1,45 0,30 0,11 2,95 50,62 80,41

Cryomorphaceae 0,97 0 0,06 0,18 0,24 0 0 0 0,62 0

Cytophagaceae 0,33 0,17 3,42 1,24 15,46 40,88 69,78 4,42 6,53 1,32

Flavobacteriaceae 0,21 0 3,71 1,06 60,87 56,84 29,36 10,03 32,67 5,65

Porphyromonadaceae 0 0 0 0 0 0 0 71,39 0,89 1,51

Saprospiraceae 0 0 0 0 0 0 0,48 1,18 0,69 0

Saprospirales 1,16 0,96 0,19 0,56 0 0 0 0 0 0

Sphingobacteriaceae 25,28 40,69 20,02 75,14 21,98 1,98 0,24 0 5,02 6,59

Sphingobacteriales 18,01 31,46 12,91 4,91 0 0 0 0 0 0

Weeksellaceae 0,28 2,44 3,81 0,53 0 0 0,02 0 0,28 0,38

Liczba sekwencji 5780 2298 6934 29971 414 658 5368 339 1454 531

Chlorobi 100 100 100 100 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 60 203 734 398 0 0 0 0 0 0

Chloroflexi

Anaerolineae 0,08 5,64 0,69 15,09 0 0 0 0 0 0

c. C0119 4,02 3,06 0,22 8,62 1,92 0 0 0 5,00 3,70

c. Ellin6529 8,19 11,76 0,80 9,05 2,56 0 83,33 13,43 27,50 11,11

Caldilineaceae 0 0 0 0 0 0 0 5,97 15,00 20,37

Chloroflexaceae 0 0 0 0 0 0 0 71,64 0 0

Kouleothrixaceae 0 0 0 0 0 0 0 8,96 0 0

Ktedonobacteraceae 0 0 0 0 94,23 0 0 0 0 0

Ktedonobacteria 2,13 2,39 0,04 6,90 0 0 0 0 0 0

o. B12-WMSP1 0,06 7,07 31,94 0 0 0 0 0 0 0

o. Ellin6537 0,31 6,12 1,20 0 0 0 0 0 0 0

o. JG30-KF-CM45 2,27 2,96 0,80 20,26 0,64 0 0 0 12,50 16,67

o. mle1-48 2,33 0,38 2,11 35,78 0,64 0 0 0 7,50 0

f. SHA-20 0 0 0 0 0 0 16,67 0 30,00 9,26

Sphaerobacterales 0 0,19 1,60 1,29 0 0 0 0 0 0

Thermogemmatisporaceae 80,60 60,42 60,62 3,02 0 0 0 0 0 0

WCHB1-50 0 0 0 0 0 0 0 0 2,50 38,89

Liczba sekwencji 4846 1046 2755 232 156 0 6 67 40 54

Cyanobacteria

c. ML635J-21 23,40 22,78 0,92 29,73 0 0 0 0 0 0

Chamaesiphonaceae 0 0 0 0 0,13 0 0 4,31 0,30 0,12

Cyanobacteria 0 0 0 0 0 0 0 1,32 0,12 0,29

Nostocaceae 0 0 0 0 0 0 0 12,49 0,11 0

o. MLE1-12 59,22 77,22 25,23 4,05 0 0 0 0 0 0

Phormidiaceae 17,38 0 73,85 66,22 99,86 100,00 99,50 12,86 97,73 96,55

Prochlorococcus 0 0 0 0 0 0 0 0,27 0 0

Pseudanabaenaceae 0 0 0 0 0 0 0 68,38 0,68 1,52

Rivulariaceae 0 0 0 0 0 0 0 0,18 0 0

Synechococcaceae 0 0 0 0 0 0 0 0 0,04 0,01

Xenococcaceae 0 0 0 0 0 0 0,50 0,06 0 0

YS2 0 0 0 0 0 0 0 0,13 1,01 1,51

Liczba sekwencji 282 316 218 74 36103 31856 36215 6198 30555 28463

Grupa taksonomiczna
Stanowisko
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Tabela 10 c.d. 

Table 10 cont. 

 

GS GE GO GZ MS ME MO MZ1 MZ2 MZ3

Deinococcus-Thermus

Deinococcaceae 100 100 100 100 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 8 2 774 469 0 0 0 0 0 0

Elusimicrobia

o. FAC88 8,20 67,31 0 0 0 0 0 0 0 0

o. IIb 91,80 32,69 0 100 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 244 52 0 1 0 0 0 0 0 0

Firmicutes

Acidaminobacteraceae 0 0 0 0 0 0 0 0 0,67 1,05

Bacillaceae 5,33 4,57 4,35 17,71 12,77 0 0 0 5,83 10,18

Bacillales 0 0 0 0 2,13 0 0 0 2,02 0,70

Clostridiaceae 83,96 88,32 23,19 72,00 0 0 0 0 0 0

Clostridiales 0 0 0 0 8,51 0 0 82,46 47,31 41,40

Eubacteriaceae 0 0 0 0 0 0 0 1,49 8,30 19,65

Exiguobacteraceae 0 0 0 0 0 0 100 2,99 23,77 0,70

Gracilibacteraceae 0 0 0 0 0 0 0 2,24 0 2,11

Lachnospiraceae 4,61 2,03 5,80 4,57 0 0 0 0 0,90 0

Paenibacillaceae 0 0 0 0 4,26 0 0 0 1,12 0,35

Peptococcaceae 1,31 0,51 0 0,57 0 0 0 0 1,79 2,11

Peptostreptococcaceae 2,35 2,54 8,70 0,57 2,13 0 0 0 0,45 0,35

Planococcaceae 0,50 0 15,94 0,29 0 0 0 0 0 0

Ruminococcaceae 1,90 0 40,58 4,00 70,21 0 0 1,49 0,45 0

Staphylococcaceae 0,05 2,03 1,45 0,29 0 0 0 0 0 0

Veillonellaceae 0 0 0 0 0 0 0 9,33 7,40 21,40

Liczba sekwencji 2213 197 69 350 47 0 36 268 446 285

FBP 100 100 100 100 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 98 32 590 244 0 0 0 0 0 0

Gemmatimonadetes

f. A1-B1 0 0 0 0 0 0 0 85,71 44,47 58,23

c. Gemm-1 12,85 25,59 0,22 3,80 0 0 0 0 0 0

f. Ellin5301 5,59 0,13 0 0 0 0 0 0 0 0

Gemmatimonadaceae 6,92 0,25 0 3,96 0 0 0 14,29 55,53 41,77

Gemmatimonadetes 27,92 21,71 0,11 1,90 0 0 0 0 0 0

o. Ellin5290 18,49 3,25 18,92 28,80 0 0 0 0 0 0

o. KD8-87 7,34 26,10 2,42 2,53 0 0 0 0 0 0

o. N1423WL 20,88 22,98 78,33 59,02 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 2342 1571 1860 632 0 0 0 70 398 79

OD1

c. Mb-NB09 2,47 2,72 5,70 8,65 0 0 0 0 0 0

c. SM2F11 5,11 47,62 5,70 23,07 100 100 99,32 100 87,65 63,68

c. ZB2 78,31 36,05 69,62 45,67 0 0 0,68 0 12,35 36,32

p. OD1 14,11 13,61 18,99 22,61 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 1134 294 158 867 1571 6 147 290 162 212

Planctomycetes

DH61 1,88 0,43 16,03 4,98 0 0 0 0 0 0

Gemmataceae 4,75 37,30 21,37 3,48 0 0 50 4,32 2,58 3,18

Isosphaeraceae 35,13 11,33 39,32 38,86 0 0 0 0 0 0

o. CPla-3 5,25 1,29 5,66 11,22 0 0 0 0 0 0

o. WD2101 37,38 25,68 17,09 34,60 40 0 0 0 0,76 0,51

Pirellulaceae 8,63 11,62 0,32 2,37 60 0 50 88,22 91,97 89,17

Planctomycetaceae 7,00 12,34 0,21 4,50 0 0 0 7,46 4,68 7,15

Liczba sekwencji 800 697 936 1266 10 0 2 1180 1046 1385

Grupa taksonomiczna
Stanowisko
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Tabela 10 c.d. 

Table 10 cont. 

 

 

 

 

 

 

 

GS GE GO GZ MS ME MO MZ1 MZ2 MZ3

Alphaproteobacteria

Acetobacteraceae 6,25 7,47 36,32 4,17 1,13 0 0,04 13,57 7,21 2,38

Alphaproteobacteria 8,51 7,92 4,14 6,35 32,85 25,87 49,38 9,42 4,52 22,88

Beijerinckiaceae 0 0 0 0 0 0 0 0,24 0,78 0,11

Bradyrhizobiaceae 11,04 9,67 7,13 2,27 1,03 0 0,15 0,28 0,78 0,78

Caulobacteraceae 7,06 3,64 22,90 4,57 0,06 0 0,06 0,80 0,25 0,11

Hyphomicrobiaceae 17,89 15,16 2,67 25,01 0,71 0 0,12 0 0,85 0,91

Hyphomonadaceae 0 0 0 0 0,39 0,65 0,92 0 0,08 0,13

Methylocystaceae 0,28 0,87 0,47 2,10 0 0 0 0 0 0

o. BD7-3 0,72 0,19 0,68 1,64 0 0 0 0 0 0

o. Ellin329 9,39 6,13 4,09 3,00 0 0 0 0 0 0

Phyllobacteriaceae 0 0 0 0 0,68 0 0,71 0 0 0

Rhizobiaceae 0,05 4,13 0,10 0,57 0 0 0 0 0 0

Rhizobiales 4,96 28,46 7,18 5,37 0,42 0 0,13 12,06 7,51 3,83

Rhodobacteraceae 0 0 0 0 57,22 66,21 45,91 42,39 52,14 48,09

Rhodospirillaceae 5,72 8,62 4,66 2,85 0 0 0 0 0 0

Rickettsiales 0,24 0,28 3,98 1,60 0 0 0 0 0 0

Sphingomonadaceae 1,77 4,90 5,35 2,16 5,22 6,98 2,57 19,78 23,67 13,22

Sphingomonadales 0 0 0 0 0,13 0,29 0,02 1,46 1,31 0,88

Xanthobacteraceae 26,12 2,55 0,31 38,34 0,16 0 0 0 0,90 6,69

Liczba sekwencji 5807 4697 1908 11016 3102 1376 5217 2123 3980 3737

Betaproteobacteria

Betaproteobacteria 12,76 6,65 1,11 0,73 0 0 0 0 0 0

Burkholderiaceae 2,18 19,14 3,02 20,68 0 0 0 0 0 0

Burkholderiales 1,25 0 2,70 1,46 0 0 0 0 0 0

Comamonadaceae 47,05 4,80 67,94 41,25 99,53 99,98 99,98 74,90 81,52 62,75

f. UD5 0,03 6,73 0 0 0 0 0 0 0 0

o. Ellin6067 8,26 3,10 0 0,01 0,04 0 0,01 1,61 3,88 7,74

o. MKC10 2,89 0 1,90 4,67 0 0 0 0 0 0

o. SC-I-84 11,78 49,22 0,79 0,66 0,01 0 0 0,80 0,72 1,20

Oxalobacteraceae 5,28 7,39 5,40 29,75 0,41 0,02 0,02 21,99 11,60 23,50

Rhodocyclaceae 8,53 2,96 17,14 0,80 0 0 0 0 2,28 4,81

Liczba sekwencji 3354 1353 630 8764 7483 8975 19171 996 1802 749

Deltaproteobacteria

Bdellovibrionaceae 4,03 0,93 0,88 2,53 50 0 50 0 8,93 9,43

Deltaproteobacteria 3,43 4,20 9,12 3,62 0 0 0 0 0 0

Geobacteraceae 0 0 0 0 0 0 0 0 26,79 3,77

Haliangiaceae 2,23 6,29 0,35 1,70 0 0 0 0 0 0

Myxococcaceae 3,65 6,76 0,88 9,80 0 0 0 0 5,36 3,77

Myxococcales 78,29 74,36 67,54 75,49 50 0 50 50 37,50 20,75

Nannocystaceae 0 0 0 0 0 0 0 0 7,14 62,26

o. MIZ46 7,24 4,43 15,44 4,81 0 0 0 0 0 0

Spirobacillales 0,98 0,47 5,61 2,06 0 0 0 50 14,29 0

Syntrophobacteraceae 0,16 2,56 0,18 0 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 1838 429 570 2766 4 0 2 8 56 53

Grupa taksonomiczna
Stanowisko
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Tabela 10 c.d. 

Table 10 cont. 

 

 

 

 

 

GS GE GO GZ MS ME MO MZ1 MZ2 MZ3

Gammaproteobacteria

Coxiellaceae 0,92 3,26 1,21 5,21 0 0 0 1,29 4,98 3,72

Enterobacteriaceae 0 4,89 0,09 0,04 0 0 0 0 0 0

Gammaproteobacteria 0 0 0 0 0 0 0 4,88 0 0

Legionellaceae 0,32 0,34 0,93 1,90 0 0 0 0 0,21 0,05

Legionellales 0,83 0,67 1,46 1,49 0 0 0 0 0 0

Methylococcaceae 0 0 0 0 0 0 0 6,94 0,21 0,05

Moraxellaceae 0,24 0,51 1,50 1,43 0 0 0 0 0 0

Pseudomonadaceae 0,26 1,07 0,05 10,06 0 0 75 1,54 0,16 0

Sinobacteraceae 13,60 19,67 3,60 2,49 7,14 0 0 1,03 3,65 6,05

Xanthomonadaceae 83,82 69,59 91,16 77,40 92,86 100 25 84,32 90,79 90,14

Liczba sekwencji 5322 1779 4388 12657 14 2 16 389 1889 2150

TM6

c. SJA-4 100 100 100 100 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 10 13 3 50 0 0 0 0 0 0

TM7

o. Blgi18 0 0 0 0 0 0 0 0 5,98 4,36

c. SC3 18,57 62,23 27,59 15,25 0 0 0 0 0 0

c. TM7-1 48,82 29,82 61,24 31,61 100 0 100 78,87 80,98 62,71

c. TM7-3 18,57 6,81 9,10 46,58 0 0 0 9,28 3,26 2,91

o. EW055 14,04 1,14 2,07 6,55 0 0 0 11,86 6,52 29,06

o. I025 0 0 0 0 0 0 0 0 1,63 0,73

o. TM7 0 0 0 0 0 0 0 0 1,63 0,24

Liczba sekwencji 1610 969 725 4609 1 0 1 194 184 413

Verrucomicrobia

Chthoniobacteraceae 41,21 90,15 22,15 10,71 2,51 5,35 31,26 2,54 9,04 46,09

f. auto67_4W 11,33 0,33 25,95 14,95 0 0 0 0 0 0

f. Ellin517 0 2,20 0 0,02 0 0 0 0 0 0

f. LD19 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0,34

f. R4-41B 0 0 0 0 0 0 0 0 0,07 0,06

Methylacidiphilales 1,74 0,82 1,90 5,38 0 0 0 0 0 0

o. S-BQ2-57 0,09 1,96 0,63 0 0 0 0 0 0 0

Opitutaceae 7,90 0,35 27,85 31,31 0 0 0 0 0 0

Pedosphaerales 8,36 1,82 11,39 0,24 0 0 0 0 0 0

Verrucomicrobia 1,50 1,88 2,53 0,07 0 0 0 0 0 0

Verrucomicrobiaceae 27,89 0,49 7,59 37,30 97,49 94,65 67,94 82,98 90,89 53,35

N/A 0 0 0 0 0 0 0,81 14,47 0 0,17

Liczba sekwencji 4547 3676 158 4107 557 467 1235 1140 4006 1790

WPS-2 100 100 100 100 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 275 725 3586 2973 0 0 0 0 0 0

N/A 100 100 100 100 0 0 0 0 0 0

Liczba sekwencji 200 125 216 39 0 0 0 0 0 0

49715
Liczba wszystkich 

sekwencji
419924776815353674794334349607973133298230824

Grupa taksonomiczna
Stanowisko
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Równie częste w mikrobiocenozie gleb były bakterie należące do rodziny 

Chitinophagaceae. Udział tych bakterii wahał się od 16,2% (próba GZ) do 55,9% (próba 

GO), średnio 36,7%. Pozostałe taksony były mniej obfite. Stosunkowo liczną grupę 

stanowiły sekwencje zaliczone do rzędu Sphingobacteriales, bez wskazania 

dominującego niższego taksonu. Udział tych sekwencji wahał się od 4,9% (próba GZ) do 

31,5% (próba GE), średnio 16,8%. W glebach występujących w rejonie Potoku 

Bezimiennego oraz w rejonie zbiorników zanotowano wyższą częstość odczytów 

Flavobacteriaceae i Cytophagaceae, które stanowiły średnio odpowiednio 2,4% i 2,3%. 

Charakterystycznym komponentem w strukturze gleb z rejonów Potoków Ekologii  

i Bezimiennego były bakterie z rodziny Weeksellaceae, które stanowiły odpowiednio 

2,4% i 3,8%.  

 

Rycina 20. Struktura taksonomiczna Bacteroidetes w matach i glebach 

Figure 20. Taxonomic structure of Bacteroidetes of mats and soils 

 

Porównanie struktury taksonomicznej Bacteroidetes mat i gleb, bez względu na 

udział ilościowy poszczególnych grup, wykazało istotną zależność analizowanych 

mikrobiocenoz (Tab. 11). Spośród 12 wykrytych taksonów 7 występowało zarówno  
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w glebach jak i matach. W strukturze mikrobiocenozy mat wspólne taksony obejmowały 

96,5% wszystkich zidentyfikowanych sekwencji. W strukturze gleb wspólne taksony 

stanowiły 90,0% ogółu zidentyfikowanych sekwencji. Największy udział wspólnych 

taksonów (7 grup) wykazano w mikrobiocenozach mat i gleb w rejonie najstarszej 

moreny, próby MZ1-3 i GZ. Najniższą współzależność związaną z jedynie z 3 taksonami 

odnotowano w rejonie najmłodszych gleb (próby GE i ME) położonych w bezpośrednim 

sąsiedztwie Lodowca Ekologii.  

 

Tabela 11. Unikalne i wspólne taksony Bacteroidetes w matach i glebach 

Table 11. Unique and common bacterial taxa of Bacteroidetes in mats and soils 
 

 

 

Analiza PCA wykazała istotną odmienność struktury taksonomicznej gleby z rejonu 

Potoku Ekologii, charakteryzującej się uboższym składem i mniejszą obfitością 

izolowanych sekwencji (Ryc. 21). 

 

Rycina 21. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej Bacteroidetes 

w matach (A) i glebach (B)  

Figure 21. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure of Bacteroidetes  

in mats (A) and soils (B)  

Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

Porphyromonadaceae Chitinophagaceae c. At12OctB3

Saprospiraceae Cryomorphaceae Saprospirales

Cytophagaceae Sphingobacteriales

Flavobacteriaceae

Sphingobacteriaceae

Weeksellaceae

3,46% 96,54%                 90,04% 9,96%

Grupy taksonomiczne 

A B 

 Grupy taksonomiczne 
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Typ Actinobacteria 

W matach mikrobialnych liczba odczytów Actinobacteria była czterokrotnie niższa 

w porównaniu z glebami i wynosiła 6114 (Tab. 10, Ryc. 22). Jednocześnie wykazano 

bardzo istotną różnicę w obfitości tych bakterii w matach potoków i zbiorników,  

w których odczyty sekwencji wynosiły średnio, odpowiednio 69 i 1969. W macie 

występującej w potoku moreny dennej Lodowca Ekologii zanotowano jedynie 3 odczyty 

Actinobacteria. W matach pozostałych dwóch potoków, mimo stosunkowo wysokiej 

różnorodności taksonomicznej, odczyty były sporadyczne. Znacząco wyższe odczyty 

zanotowano w matach zbiorników astatycznych. Najwyższą obfitością wśród 

Actinobacteria charakteryzowała się rodzina C111. Udział tych bakterii  

w mikrobiocenozie mat zbiorników wahał się od 20,4% do 44,6%, średnio 28,9%. Drugą 

dominującą grupą bakterii była rodzina Microbacteriaceae. Udział tych bakterii wahał się 

od 11,4% do 27,6%, średnio 18,9%. Udział trzeciego dominanta bakterii z rzędu 

Actinomycetales był wyrównany we wszystkich matach i wynosił średnio 12,4%. Udział 

sekwencji należących do Acidomicrobiales, Pseudonocardiaceae i klasy OPB41 był 

bardzo zróżnicowany w matach badanych zbiorników. Przeprowadzona Analiz PCA 

potwierdziła istotne różnice ilościowe i jakościowe w strukturze mat pochodzących  

z dwóch typów środowisk wodnych. Charakterystyczna dla mat potoków była bardzo 

uboga struktura Actinobacteria (Ryc. 23).  

W próbach gleb odczytanych zostało łącznie 27631 sekwencji przypisanych do 

Actinobacteria. Poprawną identyfikację uzyskano dla 26 grup taksonomicznych, w tym 

zidentyfikowanych 16 rodzin. W czterech przypadkach uzyskano odczyty dotyczące 

nowo opisanych taksonów: AKIW874, OPB41, C111, EB1017. W czterech przypadkach 

odczytane sekwencje przypisano jedynie do poziomu rzędów. W badanych glebach 

największą częstością występowania charakteryzowały się bakterie należące do grup 

taksonomicznych: Acidomicrobiales, Microbacteriaceae oraz Solirubrobacterales, które 

wśród Actinobacteria stanowiły średnio, odpowiednio 21,2%, 15,9% i 12,2%. Niższą 

obfitością charakteryzowały się Intrasporangiaceae (5,5%), Frankiaceae (8,3%)  

i Gaiellaceae (7,7%). Rozkład poszczególnych taksonów w badanych glebach był bardzo 

zróżnicowany. Najwyższy poziom odczytów, wynoszący 12218 sekwencji zanotowano  

w glebie zlokalizowanej w rejonie astatycznych zbiorników, MZ1-MZ3. Trzy taksony 

Microbacteriaceae, Acidomicrobiales i Frankiaceae stanowiły 64,9% ogółu bakterii 

występujących w mikrobiocenozie tej gleby. Dwukrotnie niższy poziom odczytów 6712 

zanotowano w glebie występującej w rejonie Potoku Skamieniałego Lasu. Najwyższą 
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obfitością charakteryzowały się Microbacteriaceae (24,5%) oraz Actinomycetales 

(13,5%). W pozostałych glebach zanotowano niższe odczyty specyficznych sekwencji, 

które przypisano do głównych, dominujących taksonów Acidomicrobiales  

i Solirubrobacterales, stanowiących średnio, odpowiednio 30,0% oraz 21,3%. Analiza 

PCA potwierdziła większą obfitość zidentyfikowanych sekwencji w glebach 

występujących w rejonach Potoku Skamieniałego Lasu (próba GS) oraz zbiorników 

astatycznych (próba GZ). Najistotniejszą rolę w wyróżnieniu prób gleb ze stanowisk GS  

i GZ odgrywały taksony Acidimicrobiales i C111, natomiast prób gleb ze stanowisk GO  

i GE Solirubrobacterales (Ryc. 23).  

 

Rycina 22. Struktura taksonomiczna Actinobacteria w matach i glebach 

Figure 22. Taxonomic structure of Actinobacteria in mats and soils  

 

Porównanie struktury taksonomicznej Actinobacteria mat i gleb, bez względu na udział 

ilościowy poszczególnych grup, wykazało istotną współzależność badanych 

mikrobiocenoz (Tab. 12). W glebach i matach wykazano odpowiednio 5 i 6 unikalnych 
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dla tych środowisk taksonów. W strukturze mikrobiocenozy mat wspólne taksony 

obejmowały 89,4% wszystkich zidentyfikowanych sekwencji. W strukturze gleb wspólne 

taksony stanowiły 93,7% ogółu zidentyfikowanych sekwencji. Największy udział 

wspólnych taksonów, 16 grup taksonomicznych, wykazano w mikrobiocenozach gleb  

i mat w rejonie najstarszej moreny (próba GZ) oraz w rejonie zbiorników astatycznych 

(próby MZ).  

 

Tabela 12. Unikalne i wspólne taksony Actinobacteria w matach i glebach 

Table 12. Unique and common bacterial taxa of Actinobacteria in mats and soils 
 

 

 

Najniższą współzależność związaną jedynie z jednym taksonem odnotowano  

w rejonie najmłodszych gleb (próby GE i ME) położonych w bezpośrednim sąsiedztwie 

Lodowca Ekologii. Zasadniczą rolę wśród Actinobacteria w kreowaniu mikrobiocenoz 

mat i gleb pełniły bakterie należące do rodziny Microbacteriaceae, a w mniejszym stopniu 

Actinomycetales i Solirubrobacterales.  

 

Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

AKIW874 Acidimicrobiales Dermabacteraceae

c. OPB41 Actinobacteria Dermatophilaceae

Streptomyces Actinomycetales EB1017

Nocardiaceae C111 Gaiellales

Rarobacteraceae Frankiaceae Tsukamurellaceae

Kineosporiaceae Gaiellaceae

Intrasporangiaceae

Microbacteriaceae

Micrococcaceae

Micromonosporaceae

Mycobacteriaceae

Nocardioidaceae

Pseudonocardiaceae

Solirubrobacterales

Streptomycetaceae

10,64% 89,36%                93,70% 6,30%

Grupy taksonomiczne 
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.  

Rycina 23. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej Actinobacteria 

w matach (A) i glebach (B) 

Figure 23. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure of Actinobacteria 

in mats (A) and soils (B) 

 

Klasa Alphaproteobacteria 

W analizowanych próbach mat odczytanych zostało łącznie 19535 sekwencji  

(Tab. 10, Ryc. 24) Poprawną adnotację uzyskano dla 10 rodzin. W przypadku sekwencji 

zakwalifikowanych do jednej klasy i dwóch rzędów nie zidentyfikowano niższych 

wskazań taksonomicznych. Wykazano istotne różnice w strukturze mikrobiocenozy 

poszczególnych mat. We wszystkich próbach dominowały bakterie zidentyfikowane jako 

Rhodobacteraceae, których udział wahał się od 42,4% (próba MZ1) do 66,2% (próba 

ME), średnio 52,0%. Kolejną istotną grupą były bakterie z rodziny Sphingomonadaceae, 

których udział wahał się od 2,6% (próba MO) do 23,7% (próba MZ2), średnio 11,9%. 

Wykazano istotną różnicę w obfitości tych bakterii w matach występujących w potokach  

i zbiornikach, średnio odpowiednio 4,9% i 18,9%. Podobną zależność, t.j. znamiennie 

wyższy udział bakterii należących do rodziny Acetobacteraceae oraz rzędu Rhizobiales 

wykazano w matach występujących w zbiornikach. Udział tych taksonów w matach 

zbiorników wynosił odpowiednio 7,7% i 7,8%, podczas gdy w matach potoków nie 

przekraczał średnio 0,5%. Znaczną liczebność w mikrobiocenozie mat stanowiły 

sekwencje Alphaproteobacteria, których nie udało się zakwalifikować do niższego 

taksonu. W matach potoków udział tych bakterii wahał się od 25,9% (próba ME) do 

49,4% (próba MO), średnio 36,0%. W matach zbiorników astatycznych udział bakterii  

A B 
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z tej grupy był średnio trzykrotnie niższy i wynosił 12,3%. W jednej z mat zbiorników 

(próba MZ3) stosunkowo obficie (6,7%) występowały bakterie z rodziny 

Xanthobacteraceae. Udział pozostałych taksonów był sporadyczny. Analiza PCA 

potwierdziła różnice w strukturze taksonomicznej głównych dominatów bakteryjnych 

występujących w matach potoków i zbiorników (Ryc. 25). 

 

Rycina 24. Struktura taksonomiczna Alphaproteobacteria w matach i glebach  

Figure 24. Taxonomic structure of Alphaproteobacteria in mats and soils 

 

Ogółem w badanych glebach zarejestrowano 23428 odczytów sekwencji 

zidentyfikowanych jako Alphaproteobacteria. W poszczególnych próbach gleb liczba 

odczytów wahała się od 1908 w glebie z rejonu Potoku Bezimiennego (próba GO) do 

11016 w glebie zlokalizowanej w rejonie zbiorników astatycznych (próba GZ).  

W badanych glebach zidentyfikowano 14 grup taksonomicznych bakterii. Najbardziej 

obfitym taksonem były bakterie należące do rodziny Xanthobacteraceae, które stanowiły 

w poszczególnych próbach gleb od 0,3% (próba GO) do 38,3% (próba GZ), średnio 

16,8% Podobny udział w mikrobiocenozie gleb stanowiły bakterie należące do rodziny 

Hyphomicrobiaceae. Udział tych bakterii wahał się od 2,7% (próba GO) do 25,0% (próba 
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GZ), średnio 15,2%. Stosunkowo liczną grupę stanowiły sekwencje zaliczone do rodziny 

Acetobacteraceae. Udział tych sekwencji wahał się od 4,2% (próba GZ) do 36,3% (próba 

GO), średnio 13,6%. Sekwencje należące do rzędu Rhizobiales stanowiły znaczący udział 

(28,5%) w mikrobiocie gleby zlokalizowanej w rejonie Potoku Ekologii. W pozostałych 

glebach sekwencje te występowały mniej licznie, średnio 5,8%. Znaczącym 

komponentem mikrobiocenozy gleby z rejonu Potoku Bezimiennego (22,9%) były 

bakterie należące do rodziny Caulobacteraceae. W pozostałych glebach udział tych 

bakterii wynosił średnio 5,1%. We wszystkich próbach gleb odnotowano obecność 

taksonów: Bradyrhizobiaceae, Rhodospirillaceae i nowo opisanego rzędu Ellin329, które 

stanowiły średnio odpowiednio 7,5%, 5,5% i 5,7%. Pozostałe taksony był mniej liczne. 

Analiza PCA wykazała istotne zróżnicowanie struktury taksonomicznej gleb. Sekwencje 

zaliczone do grup taksonomicznych Hyphomicrobiaceae i Ellin329 były czynnikiem 

wyróżniającym glebę zlokalizowaną w rejonie zbiorników astatycznych (próba GZ). Dla 

gleb z rejonów Potoku Skamieniałego Lasu (próba GS) oraz Potoku Bezimiennego (próba 

GO) czynnikami wyróżniającymi były odpowiednio Caulobacteraceae oraz 

Acetobacteraceae. Gleba z rejonu Potoku Ekologii charakteryzowała się znaczącym 

udziałem sekwencji zaliczonych do rzędu Rhizobiales (Ryc. 25).  

Porównanie struktury taksonomicznej Alphaproteobacteria występujących  

w matach i glebach, bez względu na udział ilościowy poszczególnych grup, wykazało 

istotną współzależność badanych mikrobiocenoz (Tab. 13). W glebach i matach 

wykazano odpowiednio 6 i 5 unikalnych dla tych środowisk taksonów. W strukturze 

mikrobioty mat wspólne taksony obejmowały 48,0% wszystkich zidentyfikowanych 

sekwencji. W strukturze gleb wspólne taksony stanowiły 85,2% ogółu 

zidentyfikowanych sekwencji. Największy udział wspólnych taksonów (9 grup), 

wykazano w mikrobiocie gleb i mat w rejonie Potoku Skamieniałego Lasu (próby GS  

i MS) oraz w rejonie zbiorników astatycznych (próby GZ i MZ) - 8 wspólnych taksonów. 

Najniższą współzależność związaną jedynie z dwoma taksonami odnotowano w rejonie 

najmłodszych gleb (próby GE i ME) położonych w bezpośrednim sąsiedztwie Lodowca 

Ekologii. Zasadniczą rolę wśród Alphaproteobacteria w kreowaniu mikrobiomów gleb  

i mat pełniły bakterie należące do rodziny Sphingomonadaceae.  
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Tabela 13. Unikalne i wspólne taksony Alphaproteobacteria w matach i glebach 

Table 13. Unique and common bacterial taxa of Alphaproteobacteria in mats and soils 

 
 

 

 

 

  

Rycina 25. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej 

Alphaproteobacteria w matach (A) i glebach (B) 

Figure 25. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure  

of Alphaproteobacteria in mats (A) and soils (B) 

 

Klasa Betaproteobacteria 

W analizowanych próbach mat odczytanych zostało łącznie 39176 sekwencji  

(Tab. 10, Ryc. 26). Zidentyfikowano 6 grup taksonomicznych, w tym 3 rodziny oraz  

3 rzędy bez wskazania niższych taksonów. Wykazano istotne różnice w strukturze 

mikrobiocenoz poszczególnych mat. We wszystkich próbach dominowały bakterie 

zidentyfikowane jako Comamonadaceae, których udział wahał się od 62,8% (próba MZ3) 

Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

Beijerinckiaceae Acetobacteraceae Methylocystaceae

Hyphomonadaceae Alphaproteobacteria o. BD7-3

Phyllobacteriaceae Bradyrhizobiaceae o. Ellin329

Rhodobacteraceae Caulobacteraceae Rhizobiaceae

Sphingomonadales Hyphomicrobiaceae Rhodospirillaceae

Rhizobiales Rickettsiales

Sphingomonadaceae

Xanthobacteraceae

51,97% 48,03%                85,20% 14,80%

Grupy taksonomiczne 

A B 
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do 99,98% (próba ME), średnio 86,4%. Jedynie w matach zbiorników, istotną grupą były 

bakterie z rodziny Oxalobacteraceae, których udział wahał się od 11,6% (próba MZ2) do 

23,5% (próba MZ3), średnio 19,0%. W matach występujących w potokach liczebność 

tych bakterii była znacznie niższa i wynosiła średnio 0,1%. Wyższy udział bakterii 

należących do rzędów Ellin6067, SCI-I-84 oraz rodziny Rhodocyclaceae wykazano  

w matach występujących w zbiornikach astatycznych. Udział tych taksonów wynosił 

średnio odpowiednio 4,4%, 0,9% i 2,4%, podczas gdy w matach potoków nie przekraczał 

średnio 0,1%. Pozostałe taksony występowały sporadycznie.  

 

Rycina 26. Struktura taksonomiczna Betaproteobacteria matach i glebach  

Figure 26. Taxonomic structure of Betaproteobacteria in mats and soils  

 

Ogółem w badanych glebach zidentyfikowano 14101 sekwencji należących do 

Betaproteobacteria. W poszczególnych próbach gleb liczba odczytów wahała się od 630  

w glebie z rejonu Potoku Bezimiennego (próba GO) do 8764 w glebie zlokalizowanej  

w rejonie zbiorników astatycznych (próba GZ). W badanych glebach zidentyfikowano  

10 grup taksonomicznych, w tym pięć rodzin, cztery rzędy i jedną klasę bez wskazania 

niższych taksonów. Najczęstszym taksonem były bakterie należące do rodziny 
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Comamonadaceae, które stanowiły w poszczególnych próbach gleb od 4,8% (próba GE) 

do 67,9% (próba GO), średnio 40,3% Betaproteobacteria. Stosunkowo liczną grupę 

stanowiły sekwencje zaliczone do rodziny Oxalobacteraceae. Ich udział wahał się od 

5,3% (próba GS) do 29,8% (próba GZ), średnio 11,9%. Podobny udział  

w mikrobiocenozie gleb stanowiły bakterie należące do rodziny Burkholderiaceae. Udział 

tych bakterii wahał się od 2,2% (próba GS) do 20,7% (próba GZ), średnio 11,3%. 

Ważnym komponentem mikrobiocenozy gleb był nowo wykryty rząd SC-I-84, 

stanowiący od 0,7% (próba GZ) do 49,2% (próba GE), średnio 15,6%. Niższy udział  

w mikrobiocie gleb stanowiły sekwencje należące do Rhodocyclaceae. Udział tych 

bakterii wahał się od 0,8% (próba GZ) do 17,1% (próba GO), średnio 7,4%. Znaczącym 

komponentem mikrobiocenozy gleby występującej w rejonie Potoku Skamieniałego Lasu 

(8,3%), były bakterie należące do nowo opisanego rzędu Ellin6067. W pozostałych 

glebach udział tych bakterii nie przekraczał 1,0%. Bakterie z rodziny UD5 stanowiły 

istotny komponent gleby z rejonu Potoku Ekologii - 6,7%. Pozostałe taksony 

występowały sporadycznie. 

Porównanie struktury taksonomicznej Betaproteobacteria w glebach i matach bez 

względu na udział ilościowy poszczególnych grup taksonomicznych wykazało istotną 

współzależność tych mikrobiocenoz (Tab. 14). W glebach stwierdzono bakterie należące 

do 4 unikatowych taksonów. Wszystkie grupy taksonomiczne występujące w matach 

występowały również w glebach - zaliczono do tej grupy 6 taksonów, w tym dwa nowo 

opisane rzędy Elin 6067 i SC-I-84. Najwyższą jakościową współzależność zanotowano 

pomiędzy glebami zlokalizowanymi w rejonie zbiorników (próba GZ) oraz mat 

zbiorników (próba MZ). W glebach zlokalizowanych w rejonie potoków oraz w matach 

występujących w potokach współzależność taksonomiczna była niższa i wahała się od  

1 (próba GO-MO) do 4 taksonów (próba GS-MS). 
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Tabela 14. Unikalne i wspólne taksony Betaproteobacteria w matach i glebach 

Table 14. Unique and common bacterial taxa of Betaproteobacteria in mats and soil  

 

Analiza PCA potwierdziła różnice w strukturze taksonomicznej bakterii 

występujących w matach potoków i zbiorników (Ryc. 27). W matach potoków 

czynnikiem wyróżniającym te mikrobiocenozy były bakterie należące do rodziny 

Comamonadaceae. Dla mat występujących w zbiornikach charakterystycznymi 

taksonami były Burkholderiales (próba MZ1) oraz Rhodocyclaceae (próby MZ2 i MZ3). 

Analiza PCA wykazała istotne zróżnicowanie struktury taksonomicznej gleb (Ryc. 27). 

Sekwencje zaliczone do rodziny Burkholderiaceae wyróżniały glebę zlokalizowaną  

w rejonie zbiorników (próba GZ). Glebę z rejonów Potoku Ekologii (próba GE) 

wyróżniały bakterie z nowo opisanej rodziny UD5. Gleba z rejonu Potoku Skamieniałego 

Lasu charakteryzowała się znaczącym udziałem sekwencji zaliczonych do grupy 

niesklasyfikowanych taksonów. 

 

Rycina 27. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej 

Betaproteobacteria w matach (A) i glebach (B) 

Figure 27. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure  

of Betaproteobacteria in mats (A) and soils (B) 

Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

Comamonadaceae Betaproteobacteria

o. Ellin6067 Burkholderiaceae

o. SC-I-84 f. UD5

Oxalobacteraceae o. MKC10

Rhodocyclaceae

Burkholderiales

0% 100%                     74,82% 25,18%

Grupy taksonomiczne  Grupy taksonomiczne 

A B 
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Klasa Gammaproteobacteria 

W analizowanych próbach mat odczytanych zostało łącznie 4460 sekwencji 

Gammaproteobacteria (Tab. 10, Ryc. 28). Zidentyfikowano sześć rodzin. Wykazano 

istotne różnice w strukturze mikrobiocenozy poszczególnych mat. We wszystkich 

próbach dominowały bakterie zidentyfikowane jako Xanthomonadaceae, których udział 

wahał się od 25,0% (próba MO) do 100% (próba ME), średnio 80,5%. W matach 

zbiorników, istotnym komponentem były bakterie należące do rodzin Sinobacteraceae, 

Coxiellaceae i Methylococcaceae, których udział wynosił średnio, odpowiednie 3,6%, 

3,3% 2,4%. W macie występującej w Potoku Bezimiennym stwierdzono 

charakterystyczny skład mikrobiocenozy z dominującą rolą bakterii z rodziny 

Pseudomonadaceae. Udział pozostałych taksonów był sporadyczny i ilościowo bardzo 

ograniczony.  

Ogółem w badanych glebach zidentyfikowano 24146 sekwencji należących do 

Gammaproteobacteria (Tab. 10, Ryc. 28). W poszczególnych próbach gleb liczba 

odczytów wahała się od 1779 w glebie z rejonu Potoku Ekologii (próba GE) do 12657  

w glebie zlokalizowanej w rejonie zbiorników astatycznych (próba GZ). W badanych 

glebach zidentyfikowano 8 grup taksonomicznych, w tym siedem rodzin i jeden rząd bez 

wskazania niższych taksonów. Najczęściej identyfikowano sekwencje należące do 

rodziny Xanthomonadaceae, które stanowiły w poszczególnych próbach gleb od 69,6% 

(próba GE) do 91,2% (próba GO), średnio 80,5% ogółu zidentyfikowanych 

Gammaproteobacteria. Stosunkowo liczną grupę stanowiły sekwencje zaliczone do 

rodziny Sinobacteraceae. Udział tych sekwencji wahał się od 2,5% (próba GZ) do 19,7% 

(próba GE), średnio 9,8%. Umiarkowany udział w mikrobiocenozie gleb miały bakterie 

należące do rodziny Pseudomonadaceae. Udział tych bakterii wynosił 10,1% w próbie 

GZ, a w pozostałych glebach nie przekraczał 1,0%. Niższy udział w mikrobiocenozie 

gleb stanowiły sekwencje należące do Rhodocyclaceae. Pozostałe taksony występowały 

sporadycznie średnio 2,7%.  
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Rycina 28. Struktura taksonomiczna Gammaproteobacteria w matach i glebach  

Figure 28. Taxonomic structure of Gammaproteobacteria in mats and soils  

 

Porównanie struktury taksonomicznej Gammaproteobacteria występujących  

w matach i glebach, bez względu na udział ilościowy poszczególnych grup, wykazało 

istotną współzależność (Tab. 15). W matach i glebach wykazano odpowiednio 1 i 3 

unikalne dla tych środowisk taksony. W strukturze mikrobiocenozy mat, 5 wspólnych 

taksonów obejmowało 99,3% wszystkich zidentyfikowanych sekwencji. W strukturze 

gleb wspólne taksony stanowiły 97,2% ogółu opisanych sekwencji. Największy udział 

wspólnych taksonów, 5 grup, wykazano w mikrobiocenozach gleb i mat w rejonie 

zbiorników astatycznych (próby GZ i MZ2). Najniższą współzależność związaną jedynie 

z jednym taksonem odnotowano w rejonie najmłodszych gleb (próby GE i ME), 

położonych w bezpośrednim sąsiedztwie Lodowca Ekologii. Zasadniczą rolę wśród 

Gammaproteobacteria w kreowaniu mikrobiocenozy gleb i mat pełniły bakterie należące 

do rodziny Xanthomonadaceae.  
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Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

Methylococcaceae Coxiellaceae Enterobacteriaceae

Legionellaceae Legionellales

Pseudomonadaceae Moraxellaceae

Sinobacteraceae

Xanthomonadaceae

0,72% 99,28%                      97,21% 2,79%

Grupy taksonomiczne 

Tabela 15. Unikalne i wspólne taksony Gammaproteobacteria w matach i glebach 

Table 15. Unique and common bacterial taxa of Gammaproteobacteria in mats and soils  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Analiza PCA potwierdziła różnice w strukturze taksonomicznej bakterii 

występujących w matach potoków i zbiorników oraz glebach (Ryc. 29). W matach 

zbiorników czynnikiem wyróżniającym te mikrobiocenozy były bakterie należące do 

rodziny Xanthomonadaceae. Sekwencje Pseudomonadaceae wyróżniały glebę 

zlokalizowaną w rejonie zbiorników. Analiza PCA wykazała istotne zróżnicowanie 

struktury taksonomicznej gleb. Sekwencje zaliczone do rodziny Pseudomonadaceae 

wyróżniały glebę zlokalizowaną w rejonie zbiorników (próba GZ). 

 

 

Rycina 29. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej 

Gammaproteobacteria w matach (A) i glebach (B) 

Figure 29. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure of 

Gammaproteobacteria in mats (A) and soils (B) 

 

 

 

 

 Grupy taksonomiczne 

A B 
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Typ Verrucomicrobia 

W analizowanych próbach mat odczytanych zostało łącznie 9195 sekwencji, 

zakwalifikowanych do 4 rodzin (Tab. 10, Ryc. 30). Wykazano istotne różnice  

w strukturze mikrobiocenozy poszczególnych mat. We wszystkich próbach dominowały 

bakterie należące do rodziny Verrucomicrobiaceae, których udział wahał się od 53,4% 

(próba MZ3) do 97,5% (próba MS), średnio 81,2%. Drugim dominującym komponentem 

były bakterie należące do rodziny Chthoniobacteraceae, stanowiące od 2,5% (próby MS 

i MZ1) do 46,1% (próba MZ3). Udział pozostałych taksonów był sporadyczny  

i ograniczony do prób zbiorników MZ2 i MZ3.  

Ogółem w badanych glebach zidentyfikowano 12488 sekwencji należących do 

Verrucomicrobia. W poszczególnych próbach liczba odczytów wahała się od 158  

w glebie z rejonu Potoku Bezimiennego (próba GO) do 4547 w glebie zlokalizowanej  

w rejonie Potoku Skamieniałego Lasu (próba GS). W badanych glebach zidentyfikowano  

11 grup taksonomicznych, w tym 7 rodzin. Dla trzech rzędów nie wskazano niższych 

taksonów. Najczęściej identyfikowane sekwencje należały do rodziny 

Chthoniobacteraceae, które stanowiły w poszczególnych próbach gleb od 10,7% (próba 

GZ) do 90,2% (próba GE), średnio 41,1% ogółu zidentyfikowanych Verrucomicrobia. 

Liczną grupę stanowiły również sekwencje zaliczone do rodziny Verrucomicrobiaceae. 

Udział tych sekwencji w mikrobiocenozie gleb wahał się od 0,5% (próba GE) do 37,3% 

(próba GZ), średnio 18,3%. Zbliżone wartości wykazano dla sekwencji należących do 

rodziny Opitutaceae. Udział tych bakterii wahał się od 0,4% w próbie GE, do 31,3%  

w próbie GZ, średnio 16,9%. Istotnym elementem mikrobiocenozy badanych gleb były 

również bakterie nalężące do nowo opisanej rodziny Auto67_4W, które stanowiły od 

0,3% (próba GE) do 26,0% (próba GO), średnio 13,2%. Niższy udział w mikrobiocie gleb 

stanowiły sekwencje należące do rzędu Pedosphaerales, wahający się od 0,2% do 11,4%, 

średnio 5,5%. Pozostałe taksony były mniej liczne i nie przekraczały 5% udziału. 
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Rycina 30. Struktura taksonomiczna Verrucomicrobia w matach i glebach  

Figure 30. Taxonomic structure of Verrucomicrobia in mats and soils  

 

Porównanie struktury taksonomicznej Verrucomicrobia występujących w matach  

i glebach, bez względu na udział ilościowy poszczególnych grup, wykazało istotną 

współzależność badanych mikrobiocenoz (Tab. 16). W matach i glebach wykazano 

odpowiednio 2 i 7 unikalnych dla tych środowisk taksonów. W strukturze 

mikrobiocenozy mat 2 wspólne taksony obejmowały 99,9% wszystkich 

zidentyfikowanych sekwencji. W strukturze gleb wspólne taksony stanowiły 68,0% 

ogółu opisanych sekwencji.  
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Tabela 16. Unikalne i wspólne taksony Verrucomicrobia w matach i glebach 

Table 16. Unique and common bacterial taxa of Verrucomicrobia in mats and soils  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Analiza PCA potwierdziła różnice w strukturze taksonomicznej bakterii 

występujących w matach potoków i zbiorników oraz poszczególnych gleb (Ryc. 31).  

W matach zbiorników (MZ2 i MZ3) oraz macie z Potoku Bezimiennego, taksonami 

wyróżniającym były bakterie należące do rodzin Verrucomicrobiaceae, 

Chthoniobacteraceae i LD19. Sekwencje zaliczone do rodzin Opitutaceae i Auto67_4W 

wyróżniały gleby zlokalizowane w rejonie zbiorników (próba GZ) oraz Potoku 

Skamieniałego Lasu (próba MS). Dla gleby z rejonu Potoku Ekologii charakterystycznym 

taksonem była rodzina Ellin517. Ponad dwudziestokrotnie niższa, w stosunku do 

pozostałych prób, liczba wykrytych sekwencji Verrucomicrobia wyróżniała glebę  

z rejonu Potoku bezimiennego.  

 

Rycina 31. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej 

Verrucomicrobia w matach (A) i glebach (B) 

Figure 31. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure  

of Verrucomicrobia in mats (A) and soils (B) 

Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

f. LD19 Chthoniobacteraceae f. auto67_4W

f. R4-41B Verrucomicrobiaceae f. Ellin517

Methylacidiphilales

o. S-BQ2-57

Opitutaceae

Pedosphaerales

Verrucomicrobia

0,11% 99,89%                68,01% 31,99%

Grupy taksonomiczne  Grupy taksonomiczne 

A B 
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Typ Cyanobacteria 

W analizowanych próbach mat odczytanych zostało łącznie 169390 sekwencji 

Cyanobacteria, zakwalifikowanych do 9 grup taksonomicznych (Tab. 10, Ryc. 32). 

Wykazano istotne różnice w strukturze mikrobiocenozy poszczególnych mat. 

Dominowały bakterie należące do rodziny Phormidiaceae, których udział wahał się od 

12,9% (próba MZ1) do 100% (próba ME), średnio 84,4%. Pozostałe taksony 

występowały sporadycznie, głównie w próbach mat występujących w zbiornikach. 

Odmienną strukturą Cyanobacteria charakteryzowała się mata występująca w zbiorniku 

MZ1. Dominującym komponentem były sinice należące do rodziny Pseudanabaenaceae, 

stanowiące 68,4% ogółu zidentyfikowanych sekwencji. Kolejnymi istotnymi 

komponentami w tej próbie były sinice należące do rodzin Phormidiaceae, Nostocaceae, 

Chamaesiphonaceae, odpowiednio 12,9%, 12,5% i 4,3%.  

Ogółem w badanych glebach zidentyfikowano 890 sekwencji należących do 

Cyanobacteria W poszczególnych próbach gleb liczba odczytów wahała się od 74  

w glebie z rejonu zbiorników astatycznych (próba GZ) do 316 w glebie zlokalizowanej 

w rejonie Potoku Ekologii (próba GE). W badanych glebach zidentyfikowano 3 grupy 

taksonomiczne. Najczęściej identyfikowano sekwencje należące do nowo opisanego 

rzędu MLE1-12, które stanowiły w poszczególnych próbach gleb od 4,1% (próba GZ) do 

77,2% (próba GE), średnio 41,4% ogółu zidentyfikowanych Cyanobacteria. Liczną grupę 

stanowiły również sekwencje zaliczone do rodziny Phormidiaceae. Udział tych sekwencji 

w mikrobiocenozie gleb wahał się od 0% (próba GE) do 73,9% (próba GO), średnio 

39,4%. Niższy udział w stanowiły sekwencje należące do klasy ML635J-21, który wahał 

się od 0,9% (próba GO) do 29,7% (próba GZ), średnio 19,2%.  

Analiza PCA potwierdziła różnice w strukturze taksonomicznej bakterii 

występujących w matach potoków i zbiorników (Ryc. 33). Wysoką odrębnością 

taksonomiczną charakteryzowała się próba MZ1. 

Porównanie struktury taksonomicznej Cyanobacteria występujących w matach  

i glebach, bez względu na udział ilościowy poszczególnych grup, wykazało istotną rolę 

wspólnego taksonu, bakterii rodziny Phormidiaceae, w kształtowaniu mikrobiocenozy 

mat (Tab. 17).  
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Rycina 32. Struktura taksonomiczna Cyanobacteria w matach i glebach  

Figure 32. Taxonomic structure of Cyanobacteria in mats and soils 

 

Tabela 17. Unikalne i wspólne taksony Cyanobacteria w matach i glebach 

Table 17. Unique and common bacterial taxa of Cyanobacteria in mats and soils 

 

 

 

 

 

Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

Chamaesiphonaceae Phormidiaceae c. ML635J-21

Cyanobacteria o. MLE1-12

Nostocaceae

Prochlorococcus

Pseudanabaenaceae

Rivulariaceae

Synechococcaceae

Xenococcaceae

YS2

4,31% 95,69%               29,10% 70,90%

Grupy taksonomiczne 
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Rycina 33. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej 

Cyanobacteria w matach (A) i glebach (B) 

Figure 33. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure  

of Cyanobacteria in mats (A) and soils (B) 

 

Typ Planctomycetes 

W analizowanych próbach mat odczytanych zostało łącznie 3623 sekwencji 

Planctomycetes zakwalifikowanych do czterech grup taksonomicznych (Tab. 10,  

Ryc. 34). Wykazano istotne różnice w strukturze mikrobiocenoz poszczególnych mat. 

Dominowały bakterie należące do rodziny Pirellulaceae, których udział wahał się od 

50,0% (próba MO) do 92,0% (próba MZ2), średnio 75,9%. Pozostałe taksony 

występowały sporadycznie, głównie w próbach mat pochodzących ze zbiorników 

astatycznych. W badanych glebach zidentyfikowano 3699 sekwencji należących do 

Planctomycetes. W poszczególnych próbach gleb liczba odczytów wahała się od 697 

(próba GE) do 1266 (próba GZ). Zidentyfikowano 7 grup taksonomicznych. Najczęściej 

oznaczono sekwencje należące do rodziny Isospheraceae, które stanowiły  

w poszczególnych próbach od 11,3% (próba GE) do 39,3% (próba GO), średnio 31,2%. 

Liczną grupę stanowiły również sekwencje zaliczone do nowo opisanego rzędu WD2101. 

Udział tych sekwencji w mikrobiocenozie gleb wahał się od 17,1% (próba GO) do 37,4% 

(próba GS), średnio 28,7%. Niższy udział w mikrobiocenozie gleb stanowiły sekwencje 

należące do rodziny Gemmataceae. Udział tych bakterii wahał się od 3,5% (próba GZ) 

do 37,3% (próba GE), średnio 16,7%. Pozostałe grupy taksonomiczne były mniej liczne, 

a ich średni udział nie przekraczał 6%. Analiza PCA potwierdziła różnice w strukturze 

taksonomicznej bakterii występujących w matach potoków i zbiorników (Ryc. 35).  

A B 
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Rycina 34. Struktura taksonomiczna Planctomycetes w matach i glebach  

Figure 34. Taxonomic structure of Planctomycetes in mats and soils 

 

Porównanie struktury taksonomicznej Planctomycetes występujących w matach  

i glebach, bez względu na udział ilościowy poszczególnych grup, wykazało istotną rolę 

wspólnych taksonów, w kształtowaniu mikrobiocenozy mat (Tab. 18).  

 

Tabela 18. Unikalne i wspólne taksony Planctomycetes w matach i glebach 

Table 18. Unique and common bacterial taxa of Planctomycetes in mats and soils 

 

 

 

Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

Gemmataceae f. DH61

o. WD2101 Isosphaeraceae

Pirellulaceae o. CPla-3

Planctomycetaceae

0% 100%                  54,12% 45,88%

Grupy taksonomiczne 
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Rycina 35. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej 

Planctomycetes w matach (A) i glebach (B) 

Figure 35. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure of Planctomycetes  

in mats (A) and soils (B) 

 

Typ TM7 

W analizowanych próbach mat odczytano łącznie 793 sekwencje TM-7 

zakwalifikowane do 6 grup taksonomicznych (Tab. 10, Ryc. 36). Wykazano istotne 

różnice w strukturze mikrobiocenoz poszczególnych mat. W matach potoków, wykryto 

jedynie dwie sekwencje należące do typu TM-7. Pozostałe sekwencje pochodziły z mat 

zbiorników. Liczba odczytów wahała się od 184 (próba MZ2) do 413 (próba MZ3). 

Pozostałe taksony występowały sporadycznie, głównie w próbach mat występujących  

w zbiornikach. Najczęściej identyfikowano sekwencje należące do klasy TM7-1, które 

stanowiły w matach od 62,7% (próba MZ3) do 81,0% (próba MZ2), średnio 74,2%. 

Liczną grupę stanowiły również sekwencje zaliczone do klasy TM7-3 i rzędu EW055, 

których udział w mikrobiocie mat wynosił średnio, odpowiednio 5,2% i 15,8%. Udział 

pozostałych grup taksonomicznych nie przekraczał średnio 3,5%.  

W badanych glebach zidentyfikowano 7913 sekwencji należących do nowo 

opisanego typu TM7 (Tab. 10, Ryc. 36). W poszczególnych próbach gleb liczba 

odczytów wahała się od 725 (próba GO) do 4609 (próba GZ). W glebach 

zidentyfikowano 4 grupy taksonomiczne. Najczęściej stwierdzano sekwencje należące do 

klasy TM7-1, które stanowiły w poszczególnych próbach od 29,8% (próba GE) do 61,2% 

(próba GO), średnio 42,9%. Liczną grupę stanowiły również sekwencje zaliczone do 

klasy SC3. Ich udział w mikrobiocenozie gleb wahał się od 15,3% (próba GZ) do 62,2% 
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(próba GE), średnio 30,9%. Niższy udział miały sekwencje należące do klasy TM7-3. 

Udział tych bakterii wahał się od 6,8% (próba GE) do 46,6% (próba GZ), średnio 20,3%. 

Bakterie przypisane do rzędy EW055 stanowiły 2,1% (próba GO) do 14,0% (próba GS), 

średnio 6,0%.  

 

 

Rycina 36. Struktura taksonomiczna typu TM7 w matach i glebach  

Figure 36. Taxonomic structure phylum TM7 of in mats and soils  

 

 

Porównanie struktury taksonomicznej bakterii TM7, występujących w matach i glebach 

bez względu na udział ilościowy poszczególnych grup, wykazało istotną rolę wspólnych 

taksonów, które w 95,1% odpowiadały za kształtowanie mikrobiocenozy mat w obrębie 

tego typu, natomiast w glebach wspólne taksony stanowiły 77,2% (Tab. 19).  
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Unikalne w matach Wspólne Unikalne w glebach

o. Blgi18 c. TM7-1 c. SC3

o. I025 c. TM7-3

o. TM7 o. EW055

4,91% 95,09%                77,19% 22,81%

Grupy taksonomiczne 

Tabela 19. Unikalne i wspólne taksony typu TM7 w matach i glebach 

Table 19. Unique and common bacterial taxa of phylum TM7 in mats and soils 

 

 

 

 

 

 

Analiza PCA potwierdziła różnice w mikrobiocenozach mat zbiorników 

wodnych. Próby MZ2 i MZ3 charakteryzowały się większym zróżnicowaniem struktury 

taksonomicznej (Ryc. 37). Analiza PCA wykazała znaczące różnice w strukturze 

taksonomicznej typu TM7 mikrobiocenoz gleb. Gleba z rejonu zbiorników astatycznych 

charakteryzowała się największą obfitością poszczególnych zidentyfikowanych 

taksonów.  

 

Rycina 37. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej typuTM7  

w matach (A) i glebach (B)  

Figure 37. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure of phylum TM7 

in mats (A) and soils (B) 

 

Podsumowanie analiz taksonomicznych 

Przeprowadzona analiza struktury taksonomicznej badanych mat mikrobialnych  

i gleb, przy wykorzystaniu ekologicznych wskaźników statystycznych wykazała istotne 

różnice w bogactwie i bioróżnorodności bakteriocenoz (Tab. 20). Liczba 

zidentyfikowanych taksonów, co najmniej na poziomie rodzin, wynosiła średnio 45  

w matach potoków, a średnio 93 w matach zbiorników astatycznych. Wykazano znaczne 

 Grupy taksonomiczne 
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różnice w wartościach wskaźnika różnorodności Shannona-Wienera oraz wskaźnika 

równomierności Pielou. Relatywnie wyższe wartości tych wskaźników wykazano dla 

bakteriocenoz mat rozwijających się w zbiornikach astatycznych. W glebach liczba 

zidentyfikowanych taksonów, co najmniej na poziomie rodzin, była zbliżona i wynosiła 

średnio 136. Nie wykazano istotnych różnic w wartościach wskaźnika różnorodności 

Shannona-Wienera oraz wskaźnika równomierności Pielou.  

 

Tabela 20. Wskaźniki różnorodności biologicznej w matach mikrobialnych i glebach 
Objaśnienia: H’- wskaźnik różnorodności Shannona-Wienera, J’- równocenności Pielou, S – liczba 

taksonów 

Table 20. Biodiversity indicators in microbial mats and soils 
Explanations: H'- Shannon-Wiener diversity index, J'- Pielou evenness, S - number of taxa 

 

 

Wskaźnik 

Gleby 
 

Maty 

GS GE GO GZ 
 

MS MO ME MZ1 MZ2 MZ3 

H' 3,99 3,93 3,49 3,37 
 

0,44 1,35 0,81 2,97 1,84 1,78 

J' 0,32 0,34 0,31 0,29 
 

0,11 0,16 0,12 0,29 0,17 0,17 

S 141 137 130 137 
 

64 53 17 75 105 98 

 

 

Rycina 38. Analiza głównych składowych (PCA) struktury taksonomicznej badanych 

mat i gleb (A), wskaźnik różnorodności Shannona-Wienera (B) 

Figure 38. Principal component analysis (PCA) of taxonomic structure of mats and soils 

(A), Shannon-Wiener diversity index (B) 

 

 

  

A B 
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4.2. Aktywność fizjologiczna i biochemiczna szczepów bakterii 

4.2.1. Aktywność biochemiczna  

Przeprowadzona analiza wykazała istotne zróżnicowanie aktywności biochemiczna 

szczepów bakterii izolowanych z mat mikrobialnych występujących w potokach  

i zbiornikach astatycznych (Ryc. 39).  

 

Rycina 39. Aktywność metaboliczna szczepów bakterii izolowanych z mat 

mikrobialnych (% szczepów aktywnych) 
Objaśnienia: 1 – glukoza; 2 – fruktoza; 3 – mannoza; 4 – galaktoza; 5 – ramnoza; 6 – D-fukoza; 7 – L-fukoza; 8 – 3-metylo glukoza; 

9 – β-metylo-D-glukozyd; 10 – laktoza; 11 – sacharoza; 12 – D-maltoza; 13 – D-trehaloza; 14 – D-celobioza; 15 – 

gencjobioza; 16 – D-turanoza; 17 – melibioza; 18 – stachioza; 19 – rafinoza; 20 – sorbitol; 21 – mannitol; 22 – 

arabitol; 23 – mio-inozytol; 24 – glicerol; 25 – N-acetylo-D-glukozamina; 26 – N-acetylo-β-D-mannozamina; 27 – 
N-acetylo-D-galaktozamina; 28 – glukozo-6-fosforan; 29 – fruktozo-6-fosforan; 30 – D-salicyna; 31 – kwas 

acetyloneuraminowy; 32 – dekstryny; 33 – pektyny; 34 – kwas D-asparaginowy; 35 – D-seryna; 36 – prolina; 37 – L-

alanina;  38 – arginina; 39 – kwas L-asparaginowy; 40 – kwas L-glutaminowy; 41 – L-histydyna; 42 – kwas L-
piroglutaminowy; 43 – L-seryna; 44 – kwas γ-amino-masłowy; 45 – inozyna; 46 – kwas acetooctowy; 47 – kwas 

propionowy; 48 – kwas octowy; 49 – kwas mrówkowy; 50 – kwas p-hydroksy-fenylooctowy; 51 – kwas bursztynowy; 

52 – kwas α-ketoglutarowy; 53 – kwas L-mlekowy; 54 – kwas cytrynowy; 55 – kwas D-jabłkowy; 56 – kwas L-
jabłkowy; 57 – kwas α-hydroksy-masłowy; 58 – kwas β-hydroksy-D,L-masłowy; 59 – kwas α-keto-masłowy; 60 – 

ester metylowy kwasu D-mlekowego; 61 – ester metylowy kwasu pirogronowego; 62 – kwas D-galakturonowy; 63 – 

kwas L-galaktonowy; 64 – kwas D-glukonowy; 65 – kwas D-glukuronowy; 66 – glukuronamid; 67 – kwas D-
sacharozowy; 68 – kwas śluzowy; 69 – kwas chinowy; 70 – żelatyna 71 – tween 40 

Figure 39. Metabolic activity of bacterial strains isolated from the microbial mats (% of 

active strains)  
Explanations: 1 – glucose; 2 - fructose; 3 - mannose; 4 - galactose; 5 - rhamnose; 6 - D-fucose; 7 - L-fucose; 8 - 3-methyl glucose; 9 

- β-methyl-D-glucoside; 10 - lactose; 11 - sucrose; 12 - D-maltose; 13 - D-trehalose; 14 – D-cellobiose; 15 – 

genciobiosis; 16 - D-turanose; 17 - melibiosis; 18 - stachyosis; 19 - raffinose; 20 - sorbitol; 21 - mannitol; 22 - arabitol; 

23 - myo-inositol; 24 - glycerol; 25 - N-acetyl-D-glucosamine; 26 - N-acetyl-β-D-mannosamine; 27 - N-acetyl-D-
galactosamine; 28 - glucose-6-phosphate; 29 - fructose-6-phosphate; 30 - D-salicin; 31 - acetylneuraminic acid; 32 - 

dextrins; 33 - pectins; 34 - D-aspartic acid; 35 - D-serine; 36 - proline; 37 - L-alanine; 38 - arginine; 39 - L-aspartic 

acid; 40 - L-glutamic acid; 41 - L-histidine; 42 - L-pyroglutamic acid; 43 - L-serine; 44 - γ-amino-butyric acid; 45 - 
inosine; 46 - acetoacetic acid; 47 - propionic acid; 48 - acetic acid; 49 - formic acid; 50 - p-hydroxy-phenylacetic 

acid; 51 - succinic acid; 52 - α-ketoglutaric acid; 53 - L-lactic acid; 54 - citric acid; 55 - D-malic acid; 56 - L-malic 

acid; 57 - α-hydroxybutyric acid; 58 - β-hydroxy-D,L-butyric acid; 59 - α-keto-butyric acid; 60 - D-lactic acid methyl 
ester; 61 - pyruvic acid methyl ester; 62 - D-galacturonic acid; 63 - L-galactonic acid; 64 - D-gluconic acid; 65 - D-

glucuronic acid; 66 - glucuronamide; 67 - D-sucrose acid; 68 - mucic acid; 69 - quinic acid; 70 - gelatin 71 - tween 
40  

% 
% 

       potoki                       zbiorniki 
       streams                      ponds 
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W poszczególnych grupach taksonomicznych wykazano zróżnicowaną aktywność 

metaboliczną szczepów. Wśród Actinobacteria ponad 60% szczepów wykorzystywało od 

21 do 40 substratów. Ponad 23% szczepów utylizowało powyżej 40 związków. Wśród 

Bacteroidetes rozkład aktywności w grupie nisko, średnio i wysoko aktywnych szczepów 

był wyrównany i wynosił około 30%. Podobny rozkład wykazano dla Proteobacteria 

(Ryc. 40).  

 

 

 

 

Rycina 40. Aktywność bakterii (wg typów) w odniesieniu do liczby wykorzystywanych 

substratów 

Figure 40. Bacterial activity (at the phylum level) in relation to the number of utilized 

substrates 

 

W grupie monosacharydów najczęściej wykorzystywanym substratem była glukoza  

(Ryc. 41). W poszczególnych grupach taksonomicznych odsetek szczepów 

wykorzystujących ten substrat wahał się od 79% w grupie Bacteroidetes do 95% wśród 

Actinobacteria, średnio 85%. Wśród najliczniejszych rodzajów najwyższą, 100% 
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aktywność w stosunku do glukozy wykazały szczepy Stenotrophomonas. Niższe 

wartości, wykazywały szczepy zaliczane do Janthinobacterium, średnio 75%. Średnio 

61% szczepów charakteryzowało się zdolnością do rozkładu fruktozy, galaktozy  

i mannozy. Substraty z tej grupy wykorzystywane były przez 50% szczepów z rodzaju 

Janthinobacterium oraz 72% bakterii z rodzaju Pseudomonas. W umiarkowanym stopniu, 

średnio 27,5% wykorzystywane były β-metylo-D-glukozyd, ramnoza i L-fukoza. 

Najniższą aktywność wykazywały szczepy Janthinobacterium i Stenotrophomonas, 

odpowiednio 20% i 22%. Stosunkowo wysoką aktywność w metabolizowaniu tych 

związków wykazywały szczepy z rodzaju Pseudomonas, średnio 50%. Najrzadziej 

wykorzystywanymi substratami (średnio 1% szczepów) były D-fukoza i 3-metylo-

glukoza. Analiza aktywności szczepów izolowanych z mat potoków i zbiorników 

astatycznych nie wykazała istotnych statystycznie różnic w metabolizowaniu 

monosacharydów. Aktywność metaboliczna szczepów w odniesieniu do disacharydów 

była zróżnicowana (Ryc. 42). Najczęściej metabolizowane były D-maltoza, D-trehaloza 

i D-celobioza, które wykorzystywało średnio 62% szczepów. Najwyższą aktywnością  

w stosunku do tych substratów charakteryzowały się Actinobacteria oraz bakterie  

z rodzaju Pseudomonas, średnio odpowiednio 79% i 75% szczepów. Niższą aktywność 

wykazywały Proteobacteria oraz bakterie z rodzaju Janthinobacterium średnio 53%. 

Najrzadziej wykorzystywanymi substratami pokarmowymi były D-turanoza, melibioza  

i laktoza. Średnio, jedynie 12% szczepów utylizowało te związki, najbardziej aktywne 

były Flavobacteria. Ogólnie niższą aktywnością w stosunku do disacharydów 

charakteryzowały się szczepy izolowane z mat zbiorników wodnych. Alkohole cukrowe: 

mannitol, glicerol, arabitol i mio-inozytol, utylizowało średnio 57% szczepów (Ryc. 43). 

Szczepy Actinobacteria oraz z rodzaju Pseudomonas wykazywały wysoką aktywność  

w stosunku do tej grupy związków (średnio 70%). Wśród alkoholi cukrowych najniższą 

aktywność wykazano w stosunku do sorbitolu, który metabolizowało średnio 39% 

szczepów. Podobnie jak w przypadku wcześniej omówionych grup związków również  

w przypadku cukroli wyższą aktywnością w ich utylizacji charakteryzowały się szczepy 

izolowane z mat potoków.  
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Rycina 41. Bakteryjne wykorzystanie monosacharydów (% szczepów) 
Objaśnienia: M1 – glukoza; M2 – fruktoza; M3 – galaktoza; M4 – mannoza; M5 – β-metylo-

D-glukozyd; M6 – ramnoza; M7 – L-fukoza; M8 – D-fukoza; M9 – 3-metylo-glukoza 

Figure 41. Bacterial utilization of monosaccharides (% of strains) 
Explanations: M1 – glucose; M2 - fructose; M3 - galactose; M4 - mannose; M5 - β-methyl-

D-glucoside; M6 - rhamnose; M7 - L-fucose; M8 - D-fucose; M9 - 3-methyl-glucose 
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Rycina 42. Bakteryjne wykorzystanie disacharydów (% szczepów) 
Objaśnienia: D1 – D-maltoza; D2 – D-trehaloza; D3 – D-celobioza; D4 – gencjobioza;  

D5 – sacharoza; D6 – D-turanoza; D7 – melibioza; D8 – laktoza 

Figure 42. Bacterial utilization of disaccharides (% of strains) 
Explanations: D1 – D-maltose; D2 - D-trehalose; D3 – D-cellobiose; D4 – genciobiosis;  

D5 - sucrose; D6 – D-turanose; D7 - melibiosis; D8 - lactose 
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Rycina 43. Bakteryjne wykorzystanie alkoholi cukrowych (% szczepów) 
Objaśnienia: C1 – mannitol; C2 – glicerol, C3 – arabitol; C4 – mio-inozytol; C5 – sorbitol 

Figure 43. Bacterial utilization of sugar alcohols (% of strains)  
Explanations: C1 – mannitol; C2 - glycerol, C3 - arabitol; C4 - myo-inositol; C5 - sorbitol 
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Substraty z grupy aminocukrów: N-acetylo-D-glukozamina, N-acetylo-D-galaktozamina  

i N-acetylo-β-D-mannozamina były wykorzystywane w zróżnicowanym stopniu, średnio 

odpowiednio przez 70%, 53% i 2,5% szczepów (Ryc. 44). Szczególnie często N-acetylo-

D-glukozamina była wykorzystywana przez szczepy Actinobacteria oraz należące do 

rodzaju Stenotrophomonas, co dotyczyło odpowiednio 92% i 97% szczepów. Wyraźnie 

wyższą aktywnością w utylizacji aminocukrów charakteryzowały się szczepy izolowane  

z mat potoków. W grupie aminokwasów najczęściej metabolizowany był kwas  

L-glutaminowy, średnio 72% szczepów (Ryc. 45). Najrzadziej wykorzystywanymi 

aminokwasami były D-seryna i kwas D-asparaginowy, które metabolizowało średnio 

odpowiednio 12% oraz 6% szczepów. Utylizacja pozostałych aminokwasów była 

zróżnicowana w poszczególnych grupach taksonomicznych i wahała się od 48% (glicylo-

L-prolina) do 87% (kwas L-asparaginowy). Aminokwasy były częściej metabolizowane 

przez szczepy izolowane z mat potoków. W grupie kwasów hydroksylowych najczęściej 

utylizowane były: kwas L-mlekowy, kwas β-hydroksy-D, L-masłowy, kwas cytrynowy  

i kwas L-jabłkowy, które metabolizowało średnio 58% szczepów (Ryc. 46). 

Zdecydowanie niższy odsetek szczepów rozkładał kwas D-jabłkowy, kwas α-keto-

masłowy i kwas α-hydroksy-masłowy (średnio 10% szczepów). Wśród grup 

taksonomicznych najwyższą aktywność wykazywały Actinobacteria oraz szczepy  

z rodzaju Pseudomonas. W grupie kwasów karboksylowych najczęściej metabolizowane 

były kwas octowy i kwas propionowy (średnio 49% szczepów (Ryc. 47). Dwukrotnie 

niższy odsetek szczepów wykorzystywał kwas p-hydroksy-fenylooctowy i kwas α-keto-

glutarowy. Jedynie nieliczne szczepy wykazywały metaboliczną aktywność w stosunku 

do kwasu bromo-bursztynowego, kwasu acetooctowego i kwasu mrówkowego (średnio 

2%). W grupie kwasów cukrowych kwas D-glukonowy był najczęściej asymilowany 

przez bakterie (Ryc. 48). Wśród Actinobacteria oraz szczepów z rodzajów Pseudomonas  

i Stenotrophomonas metabolizowało go odpowiednio 78%, 95% i 80% szczepów. 

Najrzadziej wykorzystywanym kwasem cukrowym był glukuronamid (średnio 4% 

szczepów). Nieznacznie niższą aktywnością w stosunku do kwasów cukrowych 

charakteryzowały się szczepy pochodzące z mat zbiorników astatycznych. 
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Rycina 44. Bakteryjne wykorzystanie aminocukrów (% szczepów)                               
Objaśnienia: AC1 – N-acetylo-D-glukozamina; AC2 – N-acetylo-D-galaktozamina;  

AC3 – N-acetylo-β-D-  mannozamina 

Figure 44. Bacterial utilization of amino sugars (% of strains)  
Explanations: AC1 - N-acetyl-D-glucosamine; AC2 - N-acetyl-D-galactosamine;  

AC3 N-acetyl-β-D-mannosamine 
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Rycina 45. Bakteryjne wykorzystanie aminokwasów (% szczepów) 
Objaśnienia: A1 – kwas L-glutaminowy; A2 – L-alanina; A3 – kwas L-asparaginowy; A4 – L-seryna;  

A5 – L-arginina; A6 – L-histydyna; A7 – kwas γ-amino-masłowy; A8 – glicylo-L-prolina; 

A9 – kwas L-piroglutaminowy; A10 – D-Seryna; A11 – kwas D-asparaginowy 

Figure 45. Bacterial utilization of amino acids (% of strains) 
Explanations: A1 – L-glutamic acid; A2 - L-alanine; A3 - L-aspartic acid; A4 - L-serine; A5 - L-arginine; 

A6 - L-histidine; A7 – γ-aminobutyric acid; A8 - glycyl-L-proline; A9 - L-pyroglutamic 

acid; A10 - D-serine; A11 - D-aspartic acid 
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Rycina 46. Bakteryjne wykorzystanie kwasów hydroksylowych (% szczepów) 
Objaśnienia: KH1 – kwas L-mlekowy, KH2 – kwas β-hydroksy-D,L-masłowy; KH3 – kwas cytrynowy; 

KH4 – kwas L-jabłkowy; H5 – kwas D-jabłkowy; KH6 – kwas α-keto-masłowy; KH7 – kwas 

α-hydroksy-masłowy 

Figure 46. Bacterial utilization of hydroxyl acids (% of strains) 
Explanations: KkH1 - L-lactic acid, KH2 - β-hydroxy-D,L-butyric acid; KH3 - citric acid; KH4 - L-malic 

acid; H5 - D-malic acid; KH6 - α-keto-butyric acid; KH7 - α-hydroxybutyric acid 
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Rycina 47. Bakteryjne wykorzystanie kwasów karboksylowych (% szczepów)  

Objaśnienia: KK1 – kwas octowy; KK2 – kwas propionowy; KK3 – kwas p-hydroksy-fenylooctowy; 

KK4 – kwas α-keto-glutarowy; KK5 – kwas bromo-bursztynowy; KK6 – kwas 

acetooctowy; KK7- kwas mrówkowy 
Figure 47. Bacterial utilization of carboxylic acids (% of strains)  

Explanations: KK1 – acetic acid; KK2 - propionic acid; KK3 - p-hydroxy-phenylacetic acid;  

KK4 - α-keto-glutaric acid; KK5 - bromo-succinic acid; KK6 - acetoacetic acid;  

KK7- formic acid 
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Rycina 48. Bakteryjne wykorzystanie kwasów cukrowych (% szczepów)  
Objaśnienia: KC1 – kwas D-glukonowy; KC2 – kwas D-galakturonowy; KC3 – kwas D-glukuronowy; KC4 – kwas 

glukarowy; KC5 – kwas śluzowy; KC6 – lakton kwasu L-galaktonowego; KC7 – glukuronamid 

Figure 48. Bacterial utilization of sugar acids (% of strains) 
Explanations: KC1 – D-gluconic acid; KC2 - D-galacturonic acid; KC3 - D-glucuronic acid; KC4 - glucaric acid; KC5 

- mucic acid; KC6 - L-galactonic acid lactone; KC7 - glucuronamide  
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Przeprowadzone badania wykazały zróżnicowaną aktywność metaboliczną szczepów 

bakterii z poszczególnych grup taksonomicznych (Ryc. 49).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 49. Aktywność metaboliczna wybranych szczepów bakterii  

Figure 49. Metabolic activity of selected bacterial strains 
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Wśród Actinobacteria najwyższą aktywność wykazywał Arthrobacter 

psychrochitiniphilus, utylizujący 65% substratów. Najniższą aktywność wykazały 

szczepy zaliczane do rodzaju Marisediminicola. Wśród Bacteroidetes najwyższą 

aktywność wykazywał Flavobacterium limicola metabolizujący 58% substratów,  

a najmniej aktywnym Flavobacterium degerlachei. Spośród Proteobacteria najwyższą 

aktywnością (72% utylizowanych substratów) charakteryzował się Pseudomonas 

azotoformans. Najmniej aktywny wśród Proteobacteria był Iodobacter fluviatillis. 

Przeprowadzona analiza statystyczna wykazała istotną różnicę (p<0,05) w aktywności 

metabolicznej bakterii izolowanych z mat występujących w lotycznych i lenitycznych 

zbiornikach (Ryc. 50).  

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 50. Aktywność metaboliczna bakterii izolowanych z mat potoków i zbiorników 

astatycznych; * - różnica istotna statystycznie, p<0,05) 

Figure 50. Metabolic activity of bacteria isolated from mats of streams and ponds;  
* - statistically significant difference, p<0.05) 

 

4.2.2. Odporność na czynniki chemiczne 

Przeprowadzona analiza oddziaływania różnorodnych związków chemicznych na wzrost 

szczepów izolowanych z mat mikrobialnych wykazała istotne różnice (Ryc. 51).  

W poszczególnych grupach taksonomicznych stwierdzono odmienne profile odporności. 

Wśród Actinobacteria ponad 78% szczepów było odpornych na działanie mleczanu sodu, 

71% tellurytu potasu, 61% błękitu tetrazoliowego i 54% fioletu tetrazoliowego. Niższą 

odporność szczepy te wykazywały w stosunku do chlorku litu (47%), D-seryny (39%), 

maślanu sodu (39%) i anionowego surfaktantu Niaproof 4 (33%). Najsilniejszą 

aktywnością toksyczną charakteryzowały się chlorek guanidyny i bromek sodu, na które 

większość badanych szczepów była wrażliwa (średnio 83%). Wśród Actinobacteria 
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najwyższą odpornością na czynniki środowiskowe charakteryzowały się Salinimicrobium 

xinjiangense, Agreia sp., Marisediminicola sp., Rhodococcus erythropolis (odporność na 

16 do 22 związków) (Ryc. 52).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 51. Odporność szczepów bakterii na czynniki chemiczne  
Objaśnienia: 1 – pH 6; 2 – pH 5; 3 – 1% NaCl; 4 – 4% NaCl; 5 – 8% NaCl ; 6 – kwas fusydowy;  

7 – troleandomycyna; 8 – ryfamycyna; 9 – minocyklina; 10 – linkomycyna; 11 – 

wankomycyna; 12 – kwas nalidyksowy; 13 – aztreonam; 14 – 1% mleczan sodu; 15 – D-

seryna; 16 – chlorek guanidyny; 17 – Niaproof 4; 18 – fiolet tetrazoliowy; 19 – błękit 

tetrazoliowy; 20 – chlorek litu; 21 – telluryt potasu; 22 – maślan sodu; 23 – bromek sodu 

Figure 51. Bacterial strains resistance to chemical agents  
Explanations: 1 - pH 6; 2 - pH 5; 3 - 1% NaCl; 4 - 4% NaCl; 5-8% NaCl; 6 - fusidic acid;  

7 - troleandomycin; 8 - rifamycin; 9 - minocycline; 10 - lincomycin; 11 - vancomycin; 12 - 

nalidixic acid; 13 - aztreonam; 14 - 1% sodium lactate; 15 - D-serine; 16 - guanidine chloride; 

17 - Niaproof 4; 18 - tetrazolium violet; 19 - tetrazolium blue; 20 - lithium chloride; 21 - 

potassium tellurite; 22 - sodium butyrate; 23 - sodium bromide 

 

Ponad 60% szczepów Bacteroidetes było odpornych na działanie mleczanu sodu (78%) 

oraz błękitu i fioletu tetrazoliowego, odpowiednio 83% i 73%. Niższą odporność 

wykazano w stosunku do tellurytu potasu (42%) i Niaproof 4 (38%). Najsilniejsze 

działanie hamujące wzrost szczepów Bacteroidetes wykazało 5 związków: maślan sodu, 

chlorek guanidyny, D-seryna, chlorek litu i bromek sodu. Odporność na te związki 

wykazywało od 8% do 17% szczepów. Wśród Bacteroidetes najwyższą odpornością na 

związki chemiczne charakteryzował się Flavobacterium tiangeerense (odporność na 23 

związki) (Ryc. 52). 
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Rycina 52. Odporność wybranych szczepów bakterii na czynniki chemiczne 

Figure 52. Resistance of selected bacterial strains to chemical agents 
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Większość szczepów należących do Proteobacteria wykazywało odporność na działanie 

błękitu i fioletu tetrazoliowego (odpowiednio 96% i 89%), mleczanu sodu (93%)  

i tellurytu potasu (73%). Odporność na Niaproof 4 wykazywało 43% szczepów. Od 1% 

do 18% szczepów Proteobacteria było odpornych na działanie chlorku guanidyny, 

maślanu sodu, chlorku litu, bromku sodu i D-seryny. Najwyższą odpornością na te 

czynniki charakteryzowały się Pseudomonas poae, Janthinobacterium tructae, 

Pseudomonas azotoformans, Janthinobacterium svalbardensis i Stenotrophomonas 

rhizophila (do 19 czynników chemicznych). 

4.3. Potencjał środowiskowy szczepów bakterii  

4.3.1. Oporność na antybiotyki 

Przeprowadzone analizy antybiotykooporności szczepów bakterii izolowanych z mat 

mikrobialnych wykazały znaczne zróżnicowanie wyników. W grupie antybiotyków 

hamujących syntezę ściany komórkowej opornych było od 4% do 73% szczepów. 

Najwyższą oporność badane szczepy wykazywały w stosunku do ampicyliny  

i cefiksymu, odpowiednio 71% i 73%. Najniższą oporność wykazano w stosunku do 

wankomycyny i imipenemu, odpowiednio 4% i 5% szczepów (Ryc. 53). W grupie 

antybiotyków hamujących syntezę białek, odsetek opornych szczepów wahał się od 2% 

do 74%. Najwyższą oporność wykazano w stosunku do klindamycyny, klarytromycyny  

i chloramfenikolu, średnio odpowiednio 74%, 62% i 56% szczepów. Niską oporność, nie 

przekraczającą 10% szczepów, wykazano w stosunku do gentamycyny, kanamycyny, 

streptomycyny, nowobiocyny, erytromycyny i linkomycyny. Średnio 69% badanych 

szczepów wykazywało oporność w stosunku do antybiotyków zaburzających proces 

syntezy kwasów nukleinowych. Najwyższą oporność wykazano dla ryfampicyny (77% 

szczepów). Wśród antybiotyków hamujących syntezę zarówno białek jak i kwasów 

nukleinowych opornych było 53% szczepów. Najwyższą oporność wykazano w stosunku 

do mupirycyny (59% szczepów). Statystycznie istotną (p<0,05) wyższą 

antybiotykoopornością, charakteryzowały się szczepy należące do rodzajów 

Flavobacterium i Janthinobacterium izolowane z mat mikrobialnych występujących  

w potokach (Ryc. 54).  
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Rycina 53. Oporność na antybiotyki szczepów bakterii izolowanych z mat potoków  

i zbiorników astatycznych; objaśnienia skrótów – Tabela 5 

Figure 53. Antibiotic resistance of bacterial strains isolated from mats of streams  

and stagnant reservoirs; abbreviations – Table 5 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 54. Oporność na antybiotyki bakterii izolowanych z mat potoków i zbiorników 

astatycznych, wg typów (A), wg rodzajów (B) 

Figure 54. Antibiotic resistance of bacterial strains isolated from mats of streams and 

ponds by type (A), by genera (B) 
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Analiza oporności na antybiotyki wśród szczepów należących do poszczególnych 

typów wykazała istotne zróżnicowanie (Ryc. 55). W grupie antybiotyków hamujących 

syntezę ściany komórkowej odsetek opornych Actinobacteria wynosił średnio 41%.  

W stosunku do wankomycyny i imipenemu bakterie te nie wykazywały oporności, 

natomiast u 54% szczepów stwierdzono oporność w stosunku do ceftazydymu. Średnio 

56% Proteobacteria wykazywało oporność na tę grupę antybiotyków. Wankomycyna 

hamowała wzrost wszystkich szczepów, natomiast imipenem hamował wzrost 97% 

szczepów. Na pozostałe antybiotyki Proteobacteria wykazywały wysoką oporność 

wahającą się od 66% w stosunku do ceftazydymu do 87% w stosunku do ampicyliny. 

Średnio 41% szczepów Bacteroidetes wykazywało oporność na antybiotyki hamujące 

syntezę ściany komórkowej. W stosunku do imipenemu i wankomycyny oporność 

wykazywało odpowiednio 10% i 11% szczepów. Najwyższą oporność stwierdzono dla 

cefiksymu – 67% szczepów.  

W grupie antybiotyków hamujących syntezę białek najniższą opornością 

charakteryzowały się Actinobacteria, średnio 16% szczepów. Wszystkie szczepy 

wrażliwe były na kanamycynę i nowobiocynę, natomiast tylko 8% szczepów 

wykazywało oporność na tetracyklinę, erytromycynę, linkomycynę i gentamycynę. 

Najwyższą oporność Actinobacteria wykazywały w stosunku do klindamycyny – 54% 

szczepów. Średnio 34% szczepów Proteobacteria było opornych na tę grupę 

antybiotyków. Wysoką oporność Proteobacteria wykazywały w stosunku do 

chloramfenikolu (74%), klarytromycyny (79%) i klindamycyny (82%). Oporność na 

tetracykliny i kwas nalidyksowy wynosiła odpowiednio 52% i 60%. Oporność na 

pozostałe antybiotyki z tej grupy nie przekraczała 10%. Wśród Bacteroidetes oporność 

na antybiotyki hamujące syntezę białek wynosiła średnio 23%. Wysoką oporność 

Bacteroidetes wykazano w stosunku do klindamycyny – 69% szczepów. W stosunku do 

kwasu nalidyksowego, tetracykliny, chloramfenikolu i klarytromycyny oporność 

wykazywało odpowiednio 29%, 32%, 37% i 48% szczepów. Oporność na pozostałe 

antybiotyki z tej grupy nie przekraczała 10% szczepów.  

W grupie antybiotyków hamujących syntezę kwasów nukleinowych oporność 

wśród Actinobacteria wykazywało 37% szczepów. W stosunku do metronidazolu  

i ciprofloksacyny opornych było 23% szczepów. Wyższą oporność Actinobacteria 

wykazywały w stosunku do ryfampicyny i trimetoprimu, odpowiednio 46% i 54% 

szczepów. Wśród Proteobacteria odsetek opornych szczepów był bardzo wysoki  

i wynosił 81%. Najniższą oporność zanotowano dla metronidazolu (71% szczepów),  
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a najwyższą dla trimetoprimu (87% szczepów). Wśród Bacteroidetes odsetek opornych 

szczepów na antybiotyki hamujące syntezę kwasów nukleinowych wynosił 60%. 

Najniższą oporność zanotowano dla metronidazolu (52% szczepów), a najwyższą dla 

ryfampicyny (73% szczepów). W grupie antybiotyków hamujących syntezę zarówno 

białek jak i kwasów nukleinowych oporność bakterii z poszczególnych typów 

Actinobacteria, Bacteroidetes i Proteobacteria wynosiła średnio odpowiednio 15%, 37% 

i 71% szczepów.  

 

Rycina 55. Oporność na antybiotyki szczepów należących do typów: Actinobacteria, 

Bacteroidetes i Proteobacteria, objaśnienia skrótów: Tabela 5 

Figure 55. Antibiotic resistance of bacterial strains belonging to phyla: Actinobacteria, 

Bacteroidetes and Proteobacteria, abbreviations Table 5 

 

Analiza oporności wśród najliczniejszych badanych rodzajów wykazała duże 

zróżnicowanie wyników (Ryc. 56). W grupie antybiotyków hamujących syntezę ściany 

komórkowej odsetek opornych szczepów z rodzaju Flavobacterium wynosił średnio 41%. 

Najniższą oporność wykazano w stosunku do imipenemu (10% szczepów), a najwyższą 

dla cefiksymu (69% szczepów). Średnio 58% szczepów z rodzaju Janthinobacterium było 

opornych na te antybiotyki. Bakterie te wykazywały brak oporności na imipenem  

i wankomycynę, natomiast 92% szczepów było opornych na ampicylinę. Wśród 

Pseudomonas opornych było średnio 50% szczepów. Wszystkie szczepy wrażliwe były  

na imipenem oraz wankomycynę. Najwyższą oporność szczepy Pseudomonas wykazały  

w stosunku do cefiksymu (86% szczepów). Średnia oporność bakterii z rodzaju 

Stenotrophomonas dotyczyła 67% szczepów. Nie wykazano oporności na wankomycynę, 

natomiast jedynie 6% szczepów było opornych na imipenem. Wysoką oporność, 94% 

Antybiotyki 
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szczepów wykazywało w stosunku do ampicyliny, karbenicyliny, cefiksymu  

i cefotaksymu. W grupie antybiotyków hamujących syntezę białek odsetek opornych 

szczepów z rodzaju Flavobacterium wynosił średnio 23%. Najniższą oporność wykazano 

w stosunku do erytromycyny (2% szczepów), a najwyższą dla klindamycyny (72% 

szczepów). Oporność bakterii z rodzaju Janthinobacterium występowała średnio u 31% 

szczepów. Bakterie z tej grupy wykazywały brak oporności na gentamycynę, 

kanamycynę, streptomycynę, nowobiocynę, erytromycynę i linkomycynę. Najwyższą 

oporność wykazano dla klarytromycyny (79% szczepów). Wśród Pseudomonas oporność 

na te antybiotyki występowała średnio u 41% szczepów. Wszystkie szczepy wrażliwe 

były na nowobiocynę, natomiast najwyższą oporność szczepy Pseudomonas wykazały  

w stosunku do klindamycyny (93% szczepów). Wśród Stenotrophomonas oporność 

dotyczyła 39% szczepów. Nie wykazano oporności na gentamycynę, streptomycynę, 

nowobiocynę, erytromycynę i linkomycynę. Wysoką oporność wykazano dla 

chloramfenikolu, klarytromycyny i klindamycyny (94%szczepów). W grupie 

antybiotyków hamujących syntezę kwasów nukleinowych odsetek opornych szczepów  

z rodzaju Flavobacterium wynosił średnio 60% i wahał się od 52% dla metronidazolu do 

72% dla rifampicyny. Oporność szczepów z rodzaju Janthinobacterium była stosunkowo 

wyrównana i wynosiła średnio 80%. Najwyższą oporność wykazano dla trimetoprimu 

(88% szczepów). Oporność bakterii z rodzaju Pseudomonas była wysoka i dotyczyła 91% 

szczepów. Wysoką oporność stwierdzono w stosunku do rifampicyny, trimetoprimu  

i metronidazolu (93%. szczepów). Oporność bakterii z rodzaju Stenotrophomonas 

wynosiła średnio 88% szczepów. Większość szczepów (94%) była oporna w stosunku do 

ciprofloksacyny, rifampicyny i trimetoprimu. W grupie antybiotyków hamujących 

syntezę zarówno białek jak i kwasów nukleinowych oporność bakterii z poszczególnych 

rodzajów Flavobacterium, Janthinobacterium, Pseudomonas i Stenotrophomonas 

wynosiła średnio odpowiednio 37%, 72%, 69% i 90% szczepów. Badania wykazały 

występowanie licznych szczepów wieloantybiotykoopornych (Ryc. 57). Wśród 

Actinobacteria i Bacteroidetes oporność od 1 do 10 antybiotyków, wykazywało 

odpowiednio 53% i 63% szczepów, a od 11 do 20 antybiotyków, odpowiednio 23%  

i 32% szczepów. Wśród Proteobacteria dominowały bakterie oporne w zakresie od 11 do 

20 antybiotyków, które stanowiły 73% szczepów.  
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Rycina 56. Oporność na antybiotyki szczepów bakterii z rodzajów: Flavobacterium, 

Janthinobacterium, Pseudomonas i Stenotrophomonas; objaśnienia skrótów –

Tabela 5 
Figure 56. Antibiotic resistance of bacterial strains of genera: Flavobacterium, 

Janthinobacterium, Pseudomonas and Stenotrophomonas; abbreviations – Table 5 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 57. Zakres oporności na antybiotyki bakterii izolowanych z mat potoków  

i zbiorników astatycznych, wg typów (A), wg rodzajów (B) 

Figure 57. Range of antibiotic resistance of bacterial strains isolated from mats of 

streams and stagnant ponds, by type (A), by genera (B) 
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Przeprowadzona analiza statystyczna wykazała istotną dodatnią korelację pomiędzy 

odpornością szczepów na czynniki chemiczne i toksyny a ich antybiotykoopornością 

(Ryc. 58). 

 

Rycina 58. Zależność pomiędzy odpornością na czynniki chemiczne a opornością na 

antybiotyki szczepów bakterii izolowanych z mat mikrobialnych 

Figure 58. Correlation between chemicals agents and antibiotic resistance of bacterial 

strains isolated from microbial mats 

 

4.3.2. Odporność na promieniowanie UVB 

Przeprowadzona analiza oddziaływania promieniowania UVB na szczepy bakterii 

izolowanych z mat mikrobialnych wykazała zróżnicowany poziom odporności (Ryc. 59). 

Ogółem 72% szczepów wykazywało odporność na promieniowanie UVB, w tym niską 

26%, umiarkowaną 35% i wysoką 11%. Wśród Bacteroidetes wszystkie szczepy 

wykazywały odporność na to promieniowanie, w tym niską, umiarkowaną i wysoką 

odpowiednio 3%, 62% i 35% szczepów. Wśród Actinobacteria 23% szczepów było 

wrażliwych na promieniowanie UVB. Niską i umiarkowaną odpornością 

charakteryzowało się odpowiednio 8% i 69% szczepów. Jedynie 16% szczepów 

należących do typu Proteobacteria nie wykazywało odporności na UVB. Niska odporność 

występowała u 21%, a umiarkowana u 42% szczepów. Wysoką odpornością 

charakteryzowało się 21% szczepów Proteobacteria.  
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Rycina 59. Odporność na promieniowanie UVB szczepów należących do typów: 

Actinobacteria, Bacteroidetes i Proteobacteria 

Figure 59. Resistance to UVB radiation of bacterial strains belonging to phyla: 

Actinobacteria, Bacteroidetes and Proteobacteria 

 

Stwierdzono istotne różnice odporności w poszczególnych grupach 

taksonomicznych (Ryc. 60). Szczepy należące do typów Actinobacteria i Proteobacteria 

wykazywały zbliżoną tolerancję na dawkę UVB wynoszącą średnio, odpowiednio 1,17 

kJ/m2 i 1,2 kJ/m2. Znacznie niższą odporność wykazały szczepy Bacteroidetes, 

tolerowana dawka promieniowania wynosiła średnio 0,74 kJ/m2.  

 

 

Rycina 60. Średnie dopuszczalne dawki promieniowania UVB dla szczepów bakterii 

należących do typów: Actinobacteria, Bacteroidetes i Proteobacteria;  * - p<0,05 

Figure 60. Mean acceptable doses of UVB radiation for bacterial strains belonging to 

phyla: Actinobacteria, Bacteroidetes and Proteobacteria; * - p<0.05 
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Analizując rozkład ilościowy szczepów dla poszczególnych zakresów odporności na 

promieniowanie UVB wykazano różnice dla poszczególnych rodzajów bakterii (Ryc. 

61). Szczepy należące do rodzaju Flavobacterium charakteryzowały się słabą i średnią 

odpornością, odpowiednio 33% i 19% szczepów. Brak odporności na promieniowanie 

UVB wykazywało 49% szczepów. Wśród szczepów Janthinobacterium najliczniejszą 

grupę stanowiły szczepy o umiarkowanej odporności – 58%. Wysoką odpornością 

charakteryzowało się 4% szczepów, niski poziom odporności wykazywało 25%,  

a brakiem odporności na promieniowanie UVB charakteryzowało się 13% szczepów. 

Większość szczepów z rodzaju Pseudomonas charakteryzowało się brakiem bądź też 

niską odpornością na promieniowanie UVB, odpowiednio 29% i 36% szczepów. 

Umiarkowaną i wysoką odporność wykazano dla odpowiednio 22% i 15% szczepów. 

Wszystkie szczepy bakterii z rodzaju Stenotrophomonas wykazywały odporność na 

promieniowanie UVB. Zarówno umiarkowaną jak i wysoką odpornością 

charakteryzowało się po 50% szczepów. 

 

Rycina 61. Odporność na promieniowanie UVB szczepów bakterii z rodzajów: 

Flavobacterium, Janthinobacterium, Pseudomonas i Stenotrophomonas 

Figure 61. Resistance to UVB radiation of bacterial strains belonging to genera: 

Flavobacterium, Janthinobacterium, Pseudomonas and Stenotrophomonas 

 

 

Wykazano istotne różnice statystyczne w zakresie odporności na promieniowanie 

UVB wśród szczepów należących do najliczniej reprezentowanych rodzajów (Ryc. 62). 

Najniższym poziomem tolerancji charakteryzowały się szczepy należące do 

Flavobacterium, średnia dopuszczalna dawka wynosiła 0,6 kJ/m2. Wyższa odporność 
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cechowała szczepy należące do rodzajów Janthinobacterium i Pseudomonas, dla których 

dopuszczalne wartości promieniowania wynosiły średnio, odpowiednio 1,3 kJ/m2 i 1,0 

kJ/m2. Najwyższe wartości odporności, znacznie odbiegające od pozostałych grup, 

wykazano wśród szczepów należących do rodzaju Stenotrophomonas - średnia 

tolerowana dawka promieniowania UVB wynosiła 1,7 kJ/m2.  

 

 

 

 

 

 

 

 

Rycina 62. Średnie dopuszczalne dawki promieniowania UVB dla szczepów bakterii  

z rodzajów: Flavobacterium, Janthinobacterium, Pseudomonas i 

Stenotrophomonas; a, b, c - p<0,05) 

Figure 62. Mean acceptable doses of UVB radiation for bacterial strains belonging to 

genera: Flavobacterium, Janthinobacterium, Pseudomonas and 

Stenotrophomonas; a, b, c  - p<0.05 

 

Najwyższą odporność na promieniowanie UVB wśród Actinobacteria, powyżej 1,5 kJ/m2 

wykazały szczepy Salinibacterium xinjiangense, Arthrobacter scleromae, Rhodococcus 

erythropolis i Rhodococcus qingshengii. Wśród Bacteroidetes najwyższą odporność 

wykazywały szczepy Pedobacter sp. (3,9 kJ/m2), natomiast wśród Proteobacteria 

najwyższą odporność wykazywały Bosea lathyri (3,9 kJ/m2) i Stenotrophomonas 

rhizophila (1,6 kJ/m2). 

 

4.3.3. Oddziaływania antagonistyczne 

Badania właściwości antagonistycznych występujących pomiędzy izolowanymi 

szczepami bakterii wykazały zróżnicowany zakres oddziaływań (Ryc. 63) Większość 

szczepów (63%) charakteryzowała się zdolnością do zahamowania wzrostu maksymalnie 

do 10 szczepów. W poszczególnych grupach taksonomicznych Actinobacteria, 

Bacteroidetes i Proteobacteria szczepy o takich właściwościach stanowiły odpowiednio 

55%, 61% i 69%. Wśród badanych Actinobacteria najwyższą aktywność antybakteryjną 
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wykazywały bakterie z rodzajów Agreia i Arthrobacter, które hamowały wzrost 

maksymalnie do 35 izolatów. Wśród Bacteroidetes silne antybakteryjne oddziaływanie 

wykazywały bakterie z rodzaju Flavobacterium, które średnio hamowały wzrost 11 

szczepów. W obrębie tego rodzaju występowały również szczepy o bardzo silnych 

oddziaływaniach antagonistycznych, które hamowały wzrost od 25 do 50 izolatów, które 

nie zidentyfikowano do gatunku. Wśród Proteobacteria najwyższy poziom oddziaływań 

antagonistycznych wykazały szczepy z rodzajów Pseudomonas i Stenotrophomonas, 

które hamowały wzrost średnio powyżej 15 izolatów. Najbardziej aktywnym szczepem 

był Pseudomonas antarctica, który wykazywał antagonistyczne reakcje w stosunku do 

35 izolatów.  

 

Rycina 63. Właściwości antagonistyczne szczepów bakterii  

Figure 63. Antagonistic properties of bacterial strains  

 

Ponad 80% szczepów charakteryzowało się wrażliwością na oddziaływania 

antagonistyczne. Najliczniejszą grupę stanowiły bakterie, których wzrost hamowany był 

przez jeden do dziesięciu szczepów. W poszczególnych grupach taksonomicznych 

Actinobacteria, Bacteroidetes i Proteobacteria takie szczepy stanowiły odpowiednio 

73%, 40% i 30% (Ryc. 64). Wśród badanych Actinobacteria średnio, najwyższą 

wrażliwością na oddziaływania amntagonistyczne wykazywały Cryobacterium 

psychrotolerans i Arthrobacter scleromae, których wzrost był hamowany przez, 

odpowiednio 29 i 19 szczepów. Wśród Bacteroidetes wrażliowść na co najmniej 20 

antagonistycznych szczepów wykazywały bakterie Flavobacterium tiangeerense, 

Flavobacterium psychrolimnae oraz Pedobacter terrae. Wśród Proteobacteria najwyższy 

poziom wrażliwości na antagonistyczne oddziaływania wykazano dla Sphingomonas sp., 

Liczba antagonistycznych o  ziaływań 
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Iodobacter fluviatilis oraz Pseudomonas antarctica których wzrost był hamowany przez 

co najmniej 15 antagonistycznych szczepów.  

 

Rycina 64. Wrażliwość bakterii izolowanych z mat mikrobialnych na antagonistyczne 

oddziaływania  

Figure 64. Sensitivity of bacteria isolated from microbial mats to antagonistic 

interactions  

 

Analizując reakcje anatgonizmu i wrażliwości wystepujące wśród badanych grup 

taksonomicznych wyznaczono trzy kategorie bakterii: wykazujące wyłącznie reakcje 

antagonistyczne, wyłącznie reakcje wrażliwości oraz oba typy reakcji. W puli badanych 

bakterii nie wykazo szczepów nie wykazujących rzadnej z tych reakcji (Ryc. 65).  

 

Rycina 65. Antagonistyczna aktywność oraz wrażliwość na reakcje antagonistyczne 

szczepów bakterii izolowanych z mat mikrobialnych  

Figure 65. Antagonistic activity and sensitivity to antagonistic interactions of bacterial 

strains isolated from microbial mats 
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Najliczniejszą pulę stanowiły szczepy o obu typach oddziaływań, które wśród 

Actinobacteria, Bacteroidetes i Proteobacteria stanowiły odpowiednio: 81%, 67% i 74%. 

Szczepy posiadające jedynie właściwości antagonistyczne stanowiły w tych grupach 

taksonomicznych odpowiednio 9%, 3% i 26%. Szczepy nie wykazujące właściwości 

antagonistycznych, a jedynie wrażliwość na tego typu reakcje występowały wśród 

Actinobacteria i Bacteroidetes, odpowiednio 9% i 10%. Wśród szczepów bakterii 

izolowanych z mat mikrobialnych wykazano istotną statystycznie korelację pomiędzy 

aktywnością antagonistyczną a odpornością na czynniki chemiczne (Ryc. 66).  

 

Rycina 66. Zależność pomiędzy odpornością na czynniki chemiczne a potencjałem 

antagonistycznym szczepów bakterii izolowanych z mat mikrobialnych 

Figure 66. Correlation between chemicals and antagonistic potential of bacterial strains 

isolated from microbial mats 

 

Wśród badanych szczepów wykazano również istotną statystycznie, dodatnią korelację 

pomiędzy aktywnością antagonistyczną a opornością na antybiotyki (r=0,56, p<0,05) 

oraz ujemną korelację pomiędzy wrażliwością na antagonistyczne oddziaływania  

a opornością na antybiotyki (r=0,57, p<0,05) (Ryc. 67). 
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Rycina 67. Zależność pomiędzy aktywnością antagonistyczną a opornością na 

antybiotyki (A) oraz wrażliwością na oddziaływania antagonistyczne  

a opornością na antybiotyki (B) szczepów bakterii izolowanych z mat  

Figure 67. Correlation between antagonistic activity and antibiotic resistance (A) and 

antagonistic sensitivity and antibiotic resistance (B) of bacterial strains 

isolated from mats 

 

Trzynaście izolatów pochodzących z mat mikrobialnych charakteryzowało się 

właściwościami hamującymi wzrost patogenów (Tab. 21). Najsilniejsze oddziaływanie 

antagonistyczne w stosunku do wybranych patogenów wykazał szczep Pseudomonas 

antarctica oraz trzy inne izolaty należące do rodzajów Agreia, Pseudomonas  

i Flavobacterium. Najsilniejsze działanie antagonistyczne wykazano w stosunku do 

bakterii należących do rodzajów: Agrobacterium, Micrococcus i Staphylococcus.  

 

Tabela 21. Antagonistyczne oddziaływanie szczepów bakterii izolowanych z mat 

mikrobialnych na bakterie potencjalnie patogenne 

Table 21. Antagonistic activity against potentially pathogenic bacteria by bacterial 

strains isolated from microbial mats 

 

 
* - intensywność hamowania wzrostu 

Agrobacterium 

tumefaciens

Erwinia 

carotovora

Escherichia 

coli

Micrococcus 

luteus

Pseudomonas 

fluorescens

Staphylococcus 

aureus

Staphulococcus 

epidermidis

31 Pseudomonas antarctica +* +++ + +

46 Flavobacterium sp. +++

52 Pseudomonas sp. ++

53 Janthinobacterium sp. ++

55 Flavobacterium sp. +

58 Flavobacterium sp. +

59 Flavobacterium sp. ++

60 Flavobacterium sp. ++

73 Janthinobacterium sp. +

74 Flavobacterium sp. + + + ++ + + +

75 Agreia sp. + + + ++ ++ +

80 Flavobacterium sp. +

82 Pseudomonas sp. + +++ + +

Szczep badany

Szczepy wzorcowe

Liczba antybiotyków  Liczba antybiotyków  

A B 
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4.3.4. Właściwości adhezyjne 

Analiza właściwości adhezyjnych badanych szczepów bakterii wykazała wysokie 

zróżnicowanie w poszczególnych grupach taksonomicznych. Ogółem 85% szczepów 

posiadało właściwości adhezyjne, w tym 70% słabe, 11% średnie i 5% silne (Ryc. 68). 

Wśród szczepów należących do Actinobacteria 77% wykazywało jedynie słabą adhezję, 

zaś pozostałe 23% izolatów nie posiadało właściwości adhezyjnych. Wśród izolatów 

bakterii należących do typu Bacteroidetes występowały szczepy o słabej (69%), 

umiarkowanej (15%) i silnej adhezji (2%).  

 

Rycina 68. Właściwości adhezyjne szczepów bakterii należących do typów: 

Actinobacteria, Bacteroidetes i Proteobacteria 

Figure 68. Adhesive properties of bacterial strains belonging to phyla: Actinobacteria, 

Bacteroidetes and Proteobacteria 

 

Bakterie należące do Proteobacteria wykazywały, słabą, średnią i silną adhezję 

odpowiednio 74%, 8% i 3% szczepów. Wśród Proteobacteria 15% izolatów nie 

wykazywało właściwości adhezyjnych. Szczepy z rodzajów Janthinobacterium  

i Flavobacterium wykazywały statystycznie wyższą zdolność do adhezji w porównaniu 

do szczepów z rodzajów Pseudomonas i Stenotrophomonas (Ryc. 69). Wśród 

Actinobacteria najwyższą adhezję wykazywały szczepy zaliczane do rodzaju 

Arthrobacter i gatunku Rhodococcus yunnanensis. Najsilniejszą adhezję wśród 

Bacteroidetes wykazywały szczepy należące do Flavobacterium degerlachei, Pedobacter 

sp. i Flavobacterium psychrolimnae. Wśród Proteobacteria szczepy o najsilniejszej 

adhezji zaliczane były do Janthinobacterium lividum oraz Rhodoferax ferrireducens.  
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Rycina 69. Właściwości adhezyjne szczepów bakterii z rodzajów: Flavobacterium, 

Janthinobacterium, Pseudomonas i Stenotrophomonas;  a, b, c, p<0,05 

Figure 69. Adhesive properties of studied strains belonging to genera: Flavobacterium, 

Janthinobacterium, Pseudomonas and Stenotrophomonas; a, b, c, - p<0.05 

 

4.3.5. Ochrona przed zamarzaniem 

Analiza właściwości adaptacyjnych do niskich temperatur wśród szczepów 

izolowanych z mat wykazała szeroką zdolność do ochrony przed zamarzaniem  

u badanych szczepów (Ryc. 70). Ogółem 94% wszystkich szczepów wykazywało 

zdolność do wytwarzania białek przeciwlodowych. Wśród szczepów należących do 

Actinobacteria jednie 8% nie wytwarzało białek przeciwlodowych, wśród Bacteroidetes 

i Proteobacteria szczepy nie posiadające takiej właściwości stanowiły jedynie 6%.  

 

Rycina 70. Ochrona przed zamarzaniem szczepów bakterii należące do typów: 

Actinobacteria, Bacteroidetes i Proteobacteria 

Figure 70. Antifreeze protection of bacterial strains belonging to phyla: Actinobacteria, 

Bacteroidetes and Proteobacteria 
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W odniesieniu do negatywnej kontroli, szczególnie intensywne wytwarzanie tych 

białek stwierdzono wśród szczepów Actinobacteria należących rodzaju Marisediminicola 

oraz Rhodococcus erythropolis. Wśród Bacteroidetes wysoką produkcję białek 

przeciwlodowych wykazywały szczepy Flavobacterium tiangeerense oraz Pedobacter 

terrae. Wśród Proteobacteria intensywną produkcją tych białek charakteryzował się 

szczep Bosea lathyri. 

Podsumowanie aktywności fizjologicznej i biochemicznej szczepów bakterii 

Przeprowadzona analiza potencjału fizjologicznego i środowiskowego, szczepów 

bakterii izolowanych z mat mikrobialnych, w odniesieniu do wszystkich badanych cech, 

wykazała różnice pomiędzy poszczególnymi grupami taksonomicznymi (Ryc. 70). 

Najszerszym, wysokim potencjałem charakteryzowały się szczepy bakteryjne należące 

do typu Proteobacteria, które spośród ośmiu badanych parametrów, w sześciu 

wykazywały wysoką aktywność. Bakterie te charakteryzowała jedynie niska aktywność 

antagonistyczna i wysoka wrażliwość na te oddziaływania. W obrębie rodzajów 

najwyższy potencjał fizjologiczny i środowiskowy wykazały szczepy należące do 

Stenotrophomonas i Janthinobacterium, typowych przedstawicieli mikrobiocenoz 

środowisk polarnych. Wyższy potencjał fizjologiczny i środowiskowy wykazywały 

szczepy izolowane z mat potoków, szczególnie w odniesieniu do aktywności 

metabolicznej i oporności na antybiotyki (Ryc. 71).  

 

Rycina 71. Potencjał fizjologiczny i środowiskowy szczepów bakterii w odniesieniu do 

typów (A), wybranych rodzajów (B) środowiska (C)  

Figure 71. Physiological and environmental potential of bacterial strains belonging to 

phyla (A), selected genera (B) and type environment (C)  

 

Potencjał 
fizjologiczny  
i środowiskowy: 

wysoki 

umiarkowany 

niski 

brak 

B

Flavobacterium

Janthinobacterium

Pseudomonas

Stenotrophomonas  

C

Zbiorniki

Potoki

A

A
d
h
e
z
ja

A
n
ta

g
o
n
iz

m

 
ra
 
liw

o
ś
ć
 n
a
 

a
n
ta

g
o
n
iz

m

O
p
o
rn
o
ś
ć
 n
a
 

a
n
ty

b
io

ty
k
i

O
 
p
o
rn
o
ś
c
 n
a
 

z
a
m

a
rz

a
n
ie

O
 
p
o
rn
o
ś
ć
 n
a
 U
V
 
 

A
k
ty
w
n
o
ś
ć
 

m
e
ta

b
o
lic

z
n
a

O
 
p
o
rn
o
ś
ć
  
n
a
 

c
z
y
n
n
ik

i c
h
e
m

ic
z
n
e

Actinobacteria

Bacteroidetes

Proteobacteria



115 
 

5. Dyskusja  

Struktura taksonomiczna  

Prezentowane w licznych publikacjach wyniki badań taksonomicznych mikrobiomu 

obszarów polarnych wskazują na ich znaczne zróżnicowanie, uzależnione głównie od 

właściwości fizykochemicznych i biotycznych poszczególnych środowisk (ZHANG I IN. 

2017; VALDESPINO-CASTILLO I IN. 2018; LAMBRECHTS I IN. 2019; BOTTOS I IN. 2020). 

Przeprowadzone badania własne dotyczące struktury mat mikrobialnych i gleb 

występujących w strefie proglacjalnej Lodowca Ekologii w znacznym zakresie 

potwierdziły wyniki badań innych autorów. W odniesieniu do wysokich taksonów 

wykazano dominującą rolę czterech typów: Proteobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria  

i Verrucomicrobia. Podobny układ taksonów ale w różnych proporcjach ilościowych, 

wykazały badania mat i gleb występujących w innych regionach polarnych. Prowadzone 

przez VALDESPINO-CASTILLO I IN. (2018) badania mikrobiologiczne mat występujących  

w antarktycznym zbiorniku Untersee wykazały, że w grupie nie fotosyntetyzujących 

mikroorganizmów dominującą rolę odgrywały promieniowce oraz Verrucomicrobia, 

natomiast mniej liczne były bakterie należące do Proteobacteria i Bacteroidetes.  

W badaniach własnych, najliczniejszym taksonem były Proteobacteria, natomiast 

Verrucomicrobia, Bacteroidetes i Actinobacteria były mniej liczne. W matach 

mikrobialnych rozwijających się w efemerycznych zbiornikach, zarówno lotycznych  

i lenitycznych, wykazano istotne różnice w strukturze niższych taksonów. Zasadniczymi 

czynnikami, skorelowanymi ze strukturą taksonomiczną badanych mat były właściwości 

fizykochemiczne środowisk wodnych, w których się rozwijają. W badaniach innych 

autorów wykazano, że oligotroficzny charakter zbiorników wpływa na ograniczony 

rozwój mat mikrobialnych (VALDESPINO-CASTILLO I IN. 2018). Również w badaniach 

własnych potwierdzono istotną różnicę w strukturze taksonomicznej badanych mat 

mikrobialnych w poszczególnych typach środowisk. W oligotroficznych wodach 

potoków rozwijała się bardzo ograniczona strukturalnie mikrobiocenoza mat,  

co szczególnie wyraźnie zaznaczyło się w małej różnorodności prokariotycznych 

fotoautotrofów. Ograniczenie rozwoju fotoautotrofów może być jedną z istotnych reakcji 

mikrobiomu mat rozwijających w ubogich troficznie ekosystemach. DOYTCHINOV  

I DIMOV (2018) wskazują na kompensacyjną rolę heterotroficznych  

i fotoheterotroficznych bakterii oraz procesów związanych z recyklingiem nutrientów  

w takich układach mikrobialnych. Szczególnie istotnym zjawiskiem jest występowanie 
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mikroorganizmów diazotroficznych, których aktywność metaboliczna sprzyja 

wzbogacaniu ekosystemu w związki azotu. Potencjalne występowanie takiego 

mechanizmu wykazano również w badaniach własnych. W tworzących się okresowo na 

przedpolu Lodowca Ekologii potokach rozwijają się maty mikrobialne, w których 

istotnym komponentem były bakterie należące do rodziny Comamonadaceae. Wśród 

Betaproteobacteria stanowiły one w tych środowiskach średnio 86,4% całej 

mikrobiocenozy. Dotychczasowe badania różnych środowisk wykazały, że liczne gatunki 

przypisane do tej rodziny posiadają geny nitrogenaz, które umożliwiają wiązanie azotu 

atmosferycznego w przypadku niedoboru tego biogenu w środowisku (ZHANG I IN. 2017; 

VALDESPINO-CASTILLO I IN. 2018; SOLANKI I IN. 2020). 

PERSHINA I IN. (2018) analizując rozkład taksonomiczny mikroorganizmów gleb 

występujących na przedpolu dwóch lodowców opisali 20 typów bakterii wśród, których 

dominującą rolę pełniły Proteobacteria i Actinobacteria, odpowiednio 29,6% i 25,3%. 

Natomiast w glebach w rejonie McMurdo Dry Valleys dominowały Actinobacteria 

(średnio 67%) oraz Proteobacteria (średnio 13%) (BOTTOS I IN. 2020). W glebach strefy 

proglacjalnej Lodowca Ekologii Proteobacteria, Bacteroidetes i Actinobacteria stanowiły 

odpowiednio: 35,6%, 30,6% i 12,5% bakteriocenozy. Liczne badania wykazały istotne 

znaczenie chronosekwencji i historii deglacjacji w kształtowaniu struktury 

mikrobiologicznej gleb powstających na przedpolu cofających się lodowców 

(ZDANOWSKI I IN. 2013; GÓRNIAK I IN. 2017; PERSHINA I IN. 2018). W badaniach własnych 

potwierdzono odmienne wzory taksonomiczne mikroorganizmów występujących  

w glebach starszych moren, skolonizowanych przez rośliny naczyniowe i porosty. W tych 

glebach, wysoki odsetek stanowiły: Proteobacteria, Bacteroidetes i Actinobacteria,  

a szczególnie, bakterie należące do rodzin Sphingobacteriaceae, Chitinophagaceae, 

Microbacteriaceae, Xanthobacteraceae oraz Verrucomicrobiaceae. Interesującymi 

grupami taksonomicznymi, których obecność wykazano w toku badań własnych w każdej  

 badanych gleb, były bakterie należące do typu AD3 (Dormibacterota) i WPS-2 

(Eremobacterota). Nieliczne dotychczasowe badania wskazują na ich endemiczne 

występowanie w zimnych, suchych glebach arktycznych. Przeprowadzona metodami 

molekularnymi rekonstrukcja metabolizmu wskazuje na dobre przystosowanie tych nie 

hodowalnych bakterii do ekstremalnych warunków środowiska polarnego.  

Za szczególnie istotną należy uznać zdolność do wykorzystania atmosferycznego wodoru 

jako źródła energii w asymilacji dwutlenku węgla (ZHENG I IN. 2021). Sugeruje się, że  

w ubogich, kontynentalnych glebach antarktycznych ten typ autotrofizmu może 
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wspomagać fotoautotroficzne procesy i znacząco wpływać na poziom produkcji 

pierwotnej (LAMBRECHTS I IN. 2019). W obrębie typu Bacteroidetes, dominujący udział 

miały cztery rodziny: Sphingobacteriaceae, Flavobacteriaceae, Cytophagaceae oraz 

Chitinophagaceae. Bakterie z tych taksonów pełnią istotną rolę w funkcjonowaniu 

mikrobiocenoz mat polarnych i gleb. Wykazano, że bakterie te są zdolne do produkcji 

sfingolipidów, które mogą być wykorzystywane przez drobnoustroje w ochronie przed 

zamarzaniem (DE ANGELIS I GOBBETTI 2004). Badania wykazały, że bakterie z grupy 

Cytophaga-Flavobacterium są bardzo aktywne w procesach związanych z obiegiem 

węgla w różnorodnych ekosystemach naturalnych (KIRCHMAN 2002). Za szczególnie 

istotną uznaje się zdolność tych drobnoustrojów do rozkładu różnorodnych 

biopolimerów. W badaniach własnych wykazano, że bakterie należące do 

Chitinophagaceae występowały liczniej w glebach skolonizowanych przez rośliny 

naczyniowe Deschampsia antarctica i Colobanthus quitensis oraz porosty z rodzaju 

Usnea. Badania innych autorów wskazują na istotną rolę tej grupy bakterii  

w biodegradacji chityny oraz innych trudno degradowalnych polimerów organicznych 

(CHUNG I IN. 2012; PERSHINA I IN. 2018; DENNIS I IN. 2019).  

W wielu publikacjach wskazuje się na promieniowce (Actinobacteria) jako 

dominującą i najbardziej zróżnicowaną grupę drobnoustrojów środowisk naturalnych  

w tym również polarnych (NUCCIO I IN. 2016). Własne badania metagenomiczne 

pozwoliły wykryć w obrębie tego typu 26 grup taksonomicznych. Najliczniejszą była 

rodzina Acidimicrobiaceae. W obrębie tej rodziny występują zarówno obligatoryjne 

acidofile zdolne do redukcji jonów żelaza jak również organotroficzne neutrofile 

(STACKEBRANDT 2014). W badaniach własnych dość liczny takson, w matach i glebach 

stanowiły bakterie należące do rodziny Microbacteriaceae. Drobnoustroje te uznawane są 

jako element typowej mikrobiocenozy ryzosferalnej (NUCCIO I IN. 2016). Badania ZNÓJ  

I IN. (2021) potwierdziły obecność tych bakterii w ryzosferze Poa annua. Bakterie te 

wykryto również w strefach przykorzeniowych Deschampsia antarctica i Colobanthus 

quitensis (ZHANG I IN. 2020). Dość licznie występujące w badanych matach i glebach 

bakterie z rzędu Solirubrobacterales charakteryzują się bardzo dobrą adaptacją do niskiej 

temperatury (PULSCHEN 2017). Badania własne wskazują na powiązanie bakteriocenoz 

mat mikrobialnych i gleb poprzez występowanie wspólnych taksonów w obrębie typu 

Actinobacteria.  

Bakterie należące do typu TM7 (Saccharibacteria) stanowiły stosunkowo liczny 

komponent badanych mat mikrobialnych i gleb. Te kosmopolityczne Gram ujemne 
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bakterie izolowano dotychczas z różnych środowisk, m.in. osadu czynnego, gleb oraz 

środowisk ekstremalnych (BOND I IN. 1995; DEWHIRST I IN. 2010; KANTOR I IN. 2013). 

Badania własne wykazały wysoką liczebność bakterii w obrębie typu TM7 należących 

do dwóch klas TM7-1 i TM7-3 w najstarszych glebach skolonizowanych przez roślinność 

naczyniową oraz w matach występujących w zbiornikach lenitycznych. Wyniki te są 

zgodne z badaniami WINSLEY’A I IN. (2014), którzy na podstawie analizy 223 próbek gleb 

pobranych w rejonach polarnych ustalili wysoką liczebność tych klas. Ustalono również, 

że bakterie te mogą być zaangażowane w recykling żelaza oraz rozkład węglowodorów 

aromatycznych. Autorzy ci wykazali współzależność ilościową klas TM7-1 i TM7-3  

z Gemmatimonadetes. W badaniach własnych taką zależność stwierdzono  

w bakteriocenozie mat zbiorników astatycznych.  

Planctomycetes stanowią kosmopolityczną grupę bakterii występujących w różnych 

środowiskach, wodnych i lądowych (WIEGAND I IN. 2018). Wskazuje się na kluczowe 

znaczenie tych drobnoustrojów w biokonwersji związków azotu i węgla i ich krążeniu  

w ekosystemach naturalnych. Wprowadzone w ostatnich latach molekularne techniki 

detekcji wykazały obecność tych drobnoustrojów również w środowiskach polarnych, 

matach mikrobialnych i glebach. Badania prowadzone przez ALEKSEEV’A I IN. (2020) 

potwierdziły obecność Planctomycetes jako jednego z 12 podstawowych typów 

mikroorganizmów występujących w glebach położonych w rejonie Wzgórz Larsemann 

(Wschodnia Antarktyda). PEARCE I IN. (2012) wykazali znaczący udział tych 

drobnoustrojów w glebach Oazy Mars zlokalizowanej na wyspie Aleksandra  

w południowej Antarktyce. Bakterie należące do typu Planctomycetes wykazano również 

w matach mikrobialnych występujących w zamarzniętym jeziorze Untersee. Badania mat 

mikrobialnych prowadzone w rejonie McMurdo Dry Valleys potwierdziły znaczący 

udział Planctomycetes w mikrobiomie gleb. Poza sinicami, bakterie te stanowiły trzecie 

w kolejności dominujące ugrupowanie w mikrobiocenozie (ZOUMPLIS I IN. 2023).  

W badaniach własnych potwierdzono obecność Planctomycetes zarówno w matach 

mikrobialnych zbiorników astatycznych, jak również w glebach. Na podkreślenie 

zasługuje znaczący udział dwóch rodzin Gemmataceae i Pirellulaceae  

w bakteriocenozach gleb oraz mat zbiorników astatycznych. Drobnoustroje należące do 

tego typu charakteryzują się złożonym metabolizmem. W warunkach beztlenowych mogą 

prowadzić fermentację oraz prowadzić redukcję związków siarki. W warunkach 

tlenowych prowadzą degradację związków organicznych, w tym trudno degradowalnych 

biopolimerów, np. chityny (ELSHAHED I IN. 2007). Wykazany w badaniach własnych 
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bardzo ograniczony rozwój Planctomycetes w matach rozwijających się  

w oligotroficznych ciekach mógł być uwarukowany ograniczoną dostępnością 

substratów pokarmowych. 

W licznych publikacjach wskazuje się na dominującą lub współdominującą rolę 

Proteobacteria w mikrobiocenozach mat mikrobialnych i gleb (ZENG I IN. 2014).  

W badaniach własnych potwierdzono te zależności i ustalono, że w matach i glebach 

bakterie z tej grupy stanowiły średnio odpowiedni 30% i 25% mikrobiocenozy, przy 

uwzględnieniu prokariotycznych zespołów fotoautotroficznych. Proteobacteria stanowi 

bardzo rozbudowany taksonomicznie typ bakterii heterotroficznych i autotroficznych. 

Bakterie z tego taksonu występują powszechnie w różnorodnych środowiskach 

naturalnych: wodnych i lądowych oraz jako kolonizatorzy wielu organizmów. Badania 

środowisk polarnych wskazują na powszechne występowanie alfa-, beta- i gamma- 

Proteobacteria. Taką prawidłowość potwierdzono również w badaniach własnych. Wśród 

dziewiętnastu zidentyfikowanych grup taksonomicznych w klasie Alphaproteobacteria 

dziewięć było wspólnych dla mat i gleb. Szczególnie znamienną, unikatową cechą 

Alphaproteobacteria mat mikrobialnych występujących w zbiornikach były bakterie 

purpurowe zaliczone do rodziny Rhodobacteraceae, które dominowały (53%) w obrębie 

analizowanego typu. Znamienny był brak tych bakterii w mikrobiocenozie gleb. Bakterie 

te w wodzie jezior na Wyspie Króla Jerzego stanowił do 66,5% ogółu identyfikowanych 

Alphaproteobacteria (ZENG I IN. 2014). Fotoheterotroficzne i heterotroficzne 

Rhodobacteraceae są szeroko rozpowszechnione w środowiskach naturalnych, wodnych  

i lądowych, a jednocześnie charakteryzują się dużą różnorodnością fenotypową  

i metaboliczną (HAGGERTY I DINSDALE 2017; SEO I IN. 2017; POHLNER I IN. 2019). 

Podkreśla się kluczową rolę tych bakterii w cyklach biogeochemicznych węgla i siarki 

(FORCONE I IN. 2021). Symptomatyczną cechą tych bakterii jest zdolność większości 

taksonów do utleniania związków siarki, wytwarzania barwników fotosyntetyzujących 

oraz degradacji skomplikowanych związków, w tym węglowodorów aromatycznych .  

W licznych publikacjach Rhodobacteraceae opisano jako istotny komponent 

mikrobiocenoz środowisk polarnych (ZHANG I IN. 2018; DOYTCHINOV I DIMOV 2022). 

Wyniki badań mat mikrobialnych występujących w ultraoligotroficznych środowiskach 

wodnych wskazują na znaczenie tych fotoheterotrofów w obiegu siarki. Wskazuje się 

również na rolę Rhodobacteraceae w pierwotnej kolonizacji, tworzeniu biofilmów i mat 

mikrobialnych w środowiskach wodnych (DANG I IN. 2008). Znamiennym wynikiem 

uzyskanym w toku badań własnych jest wykazanie obecności bezsiarkowych bakterii 
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purpurowych z rodziny Rhodospirillaceae w glebach, co może sugerować ich ważną rolę 

w procesach asymilacji dwutlenku węgla w glebach polarnych. Znamienny był brak tych 

bakterii w bakteriocenozach mat. Znaczącą grupą wśród Alphaproteobacteria, 

występującą jedynie w badanych glebach, były bakterie należące do Hyphomicrobiaceae, 

które stwierdzono w biocenozie strefy przykorzeniowej Poa annua (ZNÓJ I IN. 2021). 

Ważnym elementem bakteriocenoz badanych mat i gleb były bakterie diazotroficzne 

należące do rzędu Rhizobiales i rodziny Bradyrhizobiaceae. O znaczeniu tych bakterii  

w ubogich troficznie środowiskach polarnych, świadczy ich występowanie we 

wszystkich badanych matach i glebach. Badania prowadzone przez ZNÓJ I IN. (2021) 

wykazały występowanie tych drobnoustrojów w strefach przykorzeniowych roślin 

rozwijających się w rejonach polarnych. Obecność tych bakterii w matach mikrobialnych 

wykazali również NAKAI I IN. (2013). W starszych glebach występujących w rejonie 

Lodowca Ekologii dominującą grupą w klasie Alphaproteobacteria były bakterie 

należące do rodziny Xanthobacteraceae. Bakterie te występują powszechnie  

w środowiskach naturalnych, wodnych i lądowych i charakteryzują się dużym 

potencjałem metabolicznym, m. in. zdolnością przekształcania różnorodnych związków 

organicznych, w tym również degradacji naturalnych biopolimerów (WIEGEL 2015).  

Wykazano obecność tych bakterii w środowiskach polarnych (KICHEMAZOVA I IN. 2017). 

Mikroorganizmy należące do tej rodziny budzą zainteresowanie ze względu na duży 

potencjał aplikacyjny. Potwierdzono możliwość wykorzystania izolowanych  

ze środowisk naturalnych szczepów bakterii w bioremediacji gleb, biodegradacji, 

medycynie i biotechnologii (KICHEMAZOVA I IN. 2017).  

W toku badań własnych wykazano, że w obrębie klasy Gammaproteobacteria 

największy udział, we wszystkich glebach i matach, miały bakterie należące do rodziny 

Xanthomonadaceae, co jest zgodne z danymi metagenomicznymi polarnych mat 

badanych przez VALPDESPINO-CASTILLO I IN. (2018). W bakteriocenozie maty 

mikrobialnej Potoku Ekologii bakterie te były jedynym taksonem w klasie 

Gammaproteobacteria. Rodzina Xanthomonadaceae charakteryzuje się powszechnym 

występowaniem w różnorodnych środowiskach naturalnych, dużym potencjałem 

metabolicznym oraz fitopatogennością. Potwierdzono obecność tych bakterii w glebach 

regionów polarnych (CAMPBELL I IN. 2010; ZNÓJ I IN. 2021). Wskazuje się na rolę tych 

bakterii w kształtowaniu stref ryzosferalnych gleb (DOYTCHINOV I DIMOV2022).  

Bakterie należące do typu Verrucomicrobia są jedną z najczęstszych grup 

mikroorganizmów występujących w ekosystemach środowisk naturalnych. Głównie 
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dotyczy to różnorodnych troficznie śródlądowych zbiorników oraz środowisk morskich 

(ARNDS I IN. 2010; PARVEEN I IN. 2013). Ponadto potwierdzono ich obecność w różnych 

typach gleb (BERGMANN I IN. 2011; NIXON I IN. 2019). KIELAK I IN. (2008) wykazali 

istotną rolę Verrucomicrobia w strefach ryzosferalnych roślin. Liczni autorzy wskazują 

na rolę czynników środowiskowych, m. in: dostępność substratów organicznych  

i mineralnych oraz temperatury, a w przypadku gleb również wilgotności na aktywność 

metaboliczną tych bakterii (DASH I IN. 2020; CHUEN I IN. 2022). Analizy molekularne, 

umożliwiające sekwencjonowanie całych genomów, wykazały u tych bakterii obecność 

genów odpowiedzialnych za syntezę licznych hydrolaz uczestniczących w degradacji 

polisacharydowych polimerów. HE I IN. (2017) na podstawie badań dziewiętnastu 

genomów wskazali na duże możliwości adaptacyjne Verrucomicrobia do zmiennych 

warunków troficznych skolonizowanych przez nie środowisk. Wykazano również 

zdolność Verrucomicrobia do wiązania azotu oraz metanotrofii (SCHMITZ I IN. 2021). 

CABELLO-YEVES I IN. (2017) wskazują na zróżnicowane strategie metaboliczne 

poszczególnych taksonów Verrucomicrobia, wśród których występują zarówno 

oligotroficzne K-strategi oraz kopiotroficzne r-strategi. Dzięki zastosowaniu metod 

molekularnych obecność różnych taksonów Verrucomicrobia wykazano w zimnych 

ekosystemach regionów polarnych m. in. w środowisku morskim i zbiornikach 

śródlądowych zasilanych wodami topniejących lodowców, lodzie lodowcowym, 

zbiornikach kriokonitowych, glebach polarnych oraz matach mikrobialnych (TRAN I IN. 

2018; WASCHULIN 2022). Niektórzy autorzy wskazują na dominującą rolę 

Verrucomicrobia w kształtowaniu psychrofilnych bakteriocenoz (LAMBRECHTS I IN. 

2019). Również w badaniach własnych potwierdzono ważną rolę tych drobnoustrojów  

w mikrobiocenozach mat mikrobialnych oraz gleb. W obrębie typu Verrucomicrobia 

dominowały dwie rodziny Verrucomicrobiaceae i Chtoniobacteraceae. Na rolę 

Chtoniobacteraceae w środowiskach glebowych wskazuje również ROCHA I IN. (2022). 

Badania izolatów z rodzaju Chtoniobacter wykazały zdolność tej bakterii do 

metabolizowania wielu roślinnych biopolimerów (KANT I IN. 2011). W typie 

Verrucomicrobia, wykazano również znaczący udział bakterii z rodzina Opitutaceae  

w bakteriocenozie starszych gleb. Badania innych autorów wskazują na zdolność tych 

bakterii do rozkładu polisacharydowych biopolimerów, m. in pektyn (CHIN I JANSSEN 

2002). Na wysoki potencjał środowiskowy Opitutaceae wskazują badania genomu 

szczepu TAV5, które wykazały występowanie genów umożliwiających metylotrofię, 
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degradację celulozy oraz asymilację jonów amonowych i siarczanowych (KOTAK I IN. 

2015).  

Acidobacteria są grupę kosmopolitycznych bakterii, stanowiących istotny 

komponent mikrobiomu różnorodnych ekosystemów glebowych (EICHORST I IN. 2018; 

CHAUDHARY I IN. 2019). Badania molekularne wykazały szerokie możliwości 

metaboliczne tych bakterii związane, m. in. z optymalizacją i równoważeniem cykli 

biogeochemicznych, rozkładem wielocukrowych biopolimerów oraz stymulowaniem 

wzrostu roślin (KALAM I IN. 2020). Istotną właściwością acidobakterii jest ich 

rozbudowany metabolizm związków azotu i siarki oraz zdolność do syntezy celulozy 

wykorzystywanej w tworzeniu biofilmów (WARD I IN. 2009; HAUSMANN I IN. 2018; 

EICHORST I IN. 2018). Bakterie te są zaangażowane w dekompozycję związków 

organicznych i pełnią ważną funkcję w obiegu węgla (BANERJEE I IN. 2018). Szczególnie 

interesującą właściwością niektórych grup taksonomicznych Acidobacteria jest 

metabolizm chemolitotroficzny i asymilacja dwutlenku węgla. Bakterie te wykorzystują 

energię uwalnianą w procesie utleniania atmosferycznego wodoru i tlenku węgla 

(GREENING I IN. 2016). Liczne badania wskazują, że Acidobacteria stanowią element 

mikrobiomu gleb polarnych i porostów (KIM I IN. 2015; LAMBRECHTS I IN. 2019; ALMELA  

I IN. 2021; GRZESIAK I IN. 2021; CHUA I IN. 2022; ZNÓJ I IN. 2022). W badaniach własnych 

wykazano, że bakterie te najobficiej występują w najmłodszych formacjach gleb 

zlokalizowanych w rejonie Laguny Ekologii. Wskazuje to na znaczenie Acidobacteria  

w kształtowaniu mikrobiomu pierwotnych gleb. W obrębie acidobakterii najliczniejsze 

ugrupowania należały do rodzin Acidobacteraceae i Koribacteraceae. Badania 

molekularne WARD’A I IN. (2009) wykazały występowanie w genomach tych bakterii 

genów kodujących enzymy związane z degradacją biopolimerów. Ponadto wykazano, że 

bakterie z rodziny Koribacteraceae odgrywają istotną rolę w przemianach związków 

azotowych. Mikroorganizmy o takich właściwościach metabolicznych często występują 

w ubogich troficznie glebach (CAMPBELL 2014). Na podkreślenie zasługuje, wykazane  

w toku badań własnych, występowanie w glebach bakterii Ellin6075, które w matach 

mikrobialnych stanowiły dominujące ugrupowanie w obrębie Acidobacteria. Według 

DELGADO-BAQUERIZO I IN. (2018) takson ten jest ważnym komponentem mikrobiocenoz 

glebowych we wszystkich strefach biogeograficznych. Również badania prowadzone 

przez JOSEPH I IN. (2003) wykazały obecność tych bakterii w pierwotnych i ubogich 

troficznie glebach. Badania własne wykazały, że ilościowo znaczącą grupą w obrębie 

typu Acidobacteria były drobnoustroje należące do rzędu Solibacterales. WARD I IN. 
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(2009) na podstawie analiz genomowych izolowanych szczepów wykazali, że bakterie te 

charakteryzują się zarówno tlenowym metabolizmem, jak również zdolnościami do 

beztlenowej redukcji azotynów i siarczanów oraz rozbudowanym metabolizmem 

węglowodanów i białek. Prowadzone przez ALMELA I IN. (2021) badania gleb w rejonie 

Półwyspu Antarktycznego wykazały, że bakterie z rodziny Solibacteraceae mają 

dominujące znaczenie w obrębie typu Acidobacteria. Badania ZNÓJ I IN. (2022) 

potwierdziły występowanie tych bakterii w strefach ryzosferalnych Deschampsia 

antarctica. Dla niektórych szczepów bakterii z rodzaju Solibacter wykazano 

występowanie bardzo dużych, ok 10 MB genomów, co sugerować może wysoką 

elastyczność metaboliczną tych mikroorganizmów (GALPERIN 2007).  

Do typu Gemmatimonadetes należą bakterie występujące w różnorodnych 

środowiskach glebowych i wodnych (DEBRUYN I IN. 2011; ZENG I IN. 2016; DELGADO-

BAQUERIZO I IN. 2018). Szczególnie unikalną cechą niektórych grup taksonomicznych 

jest wytwarzanie bakteriochlorofilu (KOBLÍŽEK I IN. 2020). Bakterie te, są typowymi 

fotoheterotrofami, wykorzystującymi związki organiczne jako główne źródło węgla oraz 

światło jako uzupełniające źródło energii (ZENG I IN. 2015). Gemmatimonadetes stanowią 

w glebach stabilną frakcję wynoszącą średnio ok 2% ogólnej mikrobioty (DELGADO-

BAQUERIZO I IN. 2018). W toku badań własnych wykazano obecność tych bakterii we 

wszystkich glebach oraz matach mikrobiologicznych zbiorników lenitycznych. Jednym 

z istotnych przystosowań Gemmatimonadetes jest duża wytrzymałość komórek 

bakteryjnych na niski poziom uwodnienia gleby, co tłumaczy ich występowanie  

w różnorodnych typach gleb i strefach biogeograficznych. W toku badań własnych 

wykryto osiem taksonów, w tym jedną unikatową rodzinę A1-B1, która występowała  

w matach mikrobialnych limnetycznych zbiorników. KOO I IN. (2017) wykazali obecność 

tego taksonu jako współdominanta w matach mikrobialnych antarktycznego Jeziora 

Obersee.  

Sinice są jednymi z najbardziej rozpowszechnionych w skali globalnej organizmów 

prokariotycznych. Stanowią one element mikrobiomów różnorodnych środowisk 

naturalnych. W przypadku środowisk ekstremalnych, w tym również polarnych, 

mikroorganizmy te często stanowią grupę pierwotnych kolonizatorów. W toku badań 

własnych potwierdzono powszechność tych mikroorganizmów w środowisku polarnym. 

Jednocześnie wykazano istotne różnice w strukturze ilościowej i jakościowej 

Cyanobacteria występujących w mikrobiocenozach mat mikrobialnych i gleb.  

W glebach, sinice nie przekraczały 1% w bakteriocenozie, natomiast w matach 
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mikrobialnych ich udział był wysoki i średnio przekraczał 60%. Podobnie wysoki udział 

sinic w strukturze mat mikrobialnych wykazali inni autorzy wskazując na ich dominującą 

rolę w tych ekosystemach (FERNÃNDEZ-VALIENTE I IN. 2017; GRECO I IN. 2020). W toku 

badań własnych stwierdzono istotną różnicę w rozkładzie taksonów sinic występujących  

w matach mikrobialnych potoków i zbiorników astatycznych. W matach rozwijających 

się w zbiornikach wykryto 10 taksonów, natomiast w matach potoków jedynie 4 taksony. 

Dysproporcja ta może być uwarunkowana mniejszą dostępnością nutrientów  

w oligotroficznych wodach potoków. VALDESPINO-CASTILLO I IN. (2018) badając 

środowiska oligotroficzne w rejonie Lodowca Bellinghausen wykazali ograniczony 

udział sinic w strukturze mat mikrobialnych. Badania prowadzone przez tych autorów 

wykazały, że czynnikami decydującymi o strukturze zespołów mikrobiologicznych 

rozwijających się w matach decydują parametry fizykochemiczne środowiska, w tym 

stężenia nieorganicznych form azotu i fosforu oraz rozpuszczalnych form węgla 

organicznego. Podobne zależności wykazano w toku badań własnych. Ważnym 

czynnikiem limitującym rozwój mat mikrobialnych w strumieniach jest również 

intensywność przepływu wód. STANISH I IN. (2013) badając maty mikrobialne w rejonie 

McMurdo wykazali istotny wpływ tego czynnika na zaburzanie struktury 

mikrobiocenozy. W toku badań własnych wykazano, że w matach mikrobialnych 

zbiorników wodnych w rejonie Lodowca Ekologii główną grupą taksonomiczną sinic 

była rodzaju Phormidium. Liczne badania potwierdziły znaczenie tych nitkowatych sinic 

na wstępnych etapach formowania się mat mikrobialnych (COMTE I IN. 2007; STANISH  

I IN. 2013; PESSI I IN. 2018). Wykazany w toku badań własnych niski udział sinic  

w glebach jest zgodny z wynikami prezentowanymi przez innych autorów (YERGEAU  

I IN. 2007; VAN HORN I IN. 2013; TYTGAT I IN. 2016). Zjawisko to może być 

uwarunkowane m. in. niekorzystnymi dla sinic warunkami środowiskowymi, jak również 

presją konkurencyjnej mikrobioty fotoautotroficznej i autotroficznej. W publikacjach 

wskazuje się na wysoki udział wśród autotrofów glebowych bakterii należących typu 

Chloroflexi (LAMBRECHTS I IN. 2019; DOYTCHINOV I DIMOV 2022). Ponadto wykazano, 

że w glebach rozwijać się może alternatywna grupa mikroorganizmów zaliczonych m. in. 

do typów Actinobacteria, WPS-2 i AD3, która zawiera geny kodujące enzymy 

uczestniczące w asymilacji dwutlenku węgla (LAMBRECHTS I IN. 2019). W badaniach 

własnych potwierdzono obecność wszystkich tych grup drobnoustrojów w glebach strefy 

proglacjalnej Lodowca Ekologii. 
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Aktywność metaboliczna 

Aktywność metaboliczna drobnoustrojów prokariotycznych występujących  

w środowiskach naturalnych, w tym również w środowiskach ekstremalnych, jest 

przedmiotem licznych badań (HAMEDO 2016; WOŹNIAK I IN. 2019). VALDESPINO-

CASTILLO I IN. (2018) wykazali, że bakterie występujące w matach mikrobialnych 

charakteryzują się zazwyczaj wysoką aktywnością metaboliczną, która umożliwia im 

wykorzystanie różnorodnych dostępnych substratów. Jak wykazały badania własne, 

wyizolowane z polarnych mat mikrobialnych szczepy bakterii charakteryzowały się 

znaczną aktywnością fizjologiczną i dużym potencjałem metabolicznym. Wyizolowane 

z mat szczepy Actinobacteria, Bacteroidetes i Proteobacteria rozwijały się w środowisku 

o obniżonej kwasowości (pH 6) i podwyższonym zasoleniu (1% NaCl). Tolerancja na 

takie parametry środowiska wskazuje na występowanie sprawnych mechanizmów 

adaptacyjnych, które umożliwiają przystosowanie się bakterii do odczynu typowego dla 

wody lodowcowej, jak również oddziaływania słonego aerozolu oceanicznego. Wyniki 

te są zgodne z badaniami Aislabie i in. (2006), którzy stwierdzili podobne zależności 

wśród szczepów prokariotycznych drobnoustrojów wyizolowanych z gleb 

antarktycznych. Badania prowadzone przez ZĘBEK I IN. (2021) wykazały, że 

dominującym ilościowo elementem w strukturze mat były sinice i okrzemki. Jak 

wykazały badania, interakcje troficzne zachodzące pomiędzy autotroficznymi  

i heterotroficznymi komponentami mat mikrobialnych wpływają na dynamikę rozwoju  

i stabilność tych ekosystemów. Decydujące znaczenie w tych procesach ma 

komplementarność szlaków obiegu materii organicznej jej biokonwersji, mineralizacji  

i krążenia biogenów (COLE I IN. 2014). Tworzenie heterogennych, autotroficzno-

heterotroficznych konsorcjów ma istotne znaczenie w efektywności wykorzystania 

zasobów, zazwyczaj bardzo ograniczonych w oligo- i ultraoligotroficznych 

środowiskach. Wykazaną w toku badań własnych wysoką aktywność większości 

badanych szczepów w wykorzystaniu licznych związków cukrowych, należy wiązać  

z potencjalną dostępnością tych substratów w środowisku, które wytwarzane są przez 

autotrofy. Badania prowadzone m. in. przez DECHO (1990) oraz RIZZO I LO GIUDICE 

(2020) potwierdzają, że podstawowymi związkami wytwarzanymi przez sinice są 

zewnątrzkomórkowe substancje polimerowe (EPS) zawierające różną kompozycję 

cukrów. Zasadniczą rolę w strukturze EPS pełni glukoza, galaktoza, mannoza fruktoza, 

które stanowią substraty dla heterotroficznych mikroorganizmów (PEREIRA I IN. 2009). 

Liczni badacze, m .in SHEN I IN. (2011) oraz HAYASHI I IN. (2011) wykazali, że aktywność 
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metaboliczna, występujących w konsorcjach, bakterii heterotroficznych może prowadzić 

do efektywnej dekompozycji EPS, co umożliwia suplementację oligotroficznych 

środowisk w łatwo przyswajalne formy materii organicznej, głównie w postaci cukrów 

prostych i disacharydów. Charakterystyczną cechą konsorcjów drobnoustrojów 

rozwijających się w matach mikrobialnych jest konsolidacja różnorodnych procesów 

metabolicznych, wśród których szczególnie istotną rolę pełni asymilacja dwutlenku 

węgla oraz wiązanie azotu atmosferycznego prowadzone przez różne grupy 

autotroficznych i diazotroficznych drobnoustrojów (SEVERIN I STAL 2012). Aminokwasy, 

lipidy i kwasy nukleinowe są ważnym komponentem, wydzielanych przez sinice 

związków zewnątrzkomórkowych (FLEMMING I WIGENDER 2010). Jak wykazały badania 

KOO I IN. (2017) genomy bakterii występujących w polarnych matach mikrobialnych 

umożliwiają ekspresję enzymów odpowiedzialnych za włączenie aminokwasów do 

szlaków amfibolicznych. W badaniach własnych potwierdzono aktywność licznych 

szczepów bakterii w wykorzystaniu aminokwasów oraz aminocukrów. Szczególną 

uwagę należy zwrócić na wysoką aktywność i szeroki potencjał metaboliczny 

pochodzących z mat mikrobialnych Actinobacteria, w tym bakterii z rodzaju 

Arthrobacter. Bakterie te uważanie są za mikroorganizmy o szerokich zdolnościach 

adaptacyjnych i przez wielu autorów zostały opisane jako pionierskie w środowiskach 

polarnych (SIGLER I IN. 2002; GÓRNIAK I IN. 2017; LIU I IN. 2021). Jednocześnie, 

przystosowane do zimna Actinobacteria posiadają znaczny potencjał metaboliczny, który 

umożliwia wytwarzanie różnorodnych metabolitów wtórnych oraz oligopeptydów. 

Ponadto bakterie te dysponują wieloma genami odpowiedzialnymi za syntezę bardziej 

skomplikowanych związków m.in. poliketydów (DA I IN. 2019; REGO I IN. 2022). Wśród 

badanych szczepów, niektóre wykazywały bardzo wysoką aktywność m.in. Arthrobacter 

psychrochitiniphilus. WANG I IN. (2009) wyizolowali te bakterie z guana pingwinów 

Adeli i wykazali wysokie zdolności do hydrolitycznego rozkładu chityny, Tween 80, 

celulozy i laktozy. Ponadto stwierdzono szeroką tolerancję tych bakterii na czynniki 

środowiskowe takie jak temperatura, zasolenie i pH. Badania przeprowadzone przez 

LAMILLA I IN. (2017) na szczepach polarnych promieniowców wykazały, że aktywność 

lipolityczna jest wspólną cechą szczepów antarktycznych. Podobne wyniki uzyskano w 

badaniach własnych, w których stwierdzono zdolność Actinobacteria do proteolizy jak  

i lipolizy. Również MÄNNISTÖ I HÄGGBLOM (2006) badając tę grupę bakterii w glebach 

arktycznych wykazali podobne właściwości. W badaniach własnych wykazano niską 

aktywność promieniowca Salinibacterium xinjiangense, co może być związane  
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z potencjalnym pochodzeniem tej bakterii z lodu lodowcowego. ZHANG I IN. (2008) 

uzyskali podobne wyniki dla szczepów wyizolowanych z lodowców. Wysoką 

aktywnością metaboliczną, wśród badanych szczepów, charakteryzowały się bakterie  

z rodzaju Pseudomonas. Ponad 75% szczepów było aktywnych w stosunku do 

cukrowców i cukroli, a 95% rozkładało kwas D-glukonowy, będący składnikiem śluzów 

komórkowych. Liczne badania wykazały, że bakterie te są powszechne w wodnych  

i lądowych środowiskach polarnych i charakteryzuje je wysoka plastyczność  

i wszechstronność metaboliczna (JUN I IN. 2016; RUBIANO-LABRADOR I IN. 2022). 

PEETERS I IN. (2022) wykazali wśród szczepów bakterii z rodzaju Pseudomonas, 

izolowanych z mat mikrobialnych (Wyspa Livingston w Antarktyce) dużą różnorodność, 

aktywnych w niskiej temperaturze psychrozymów hydrolitycznych. RIZZO I LO GIUDICE 

(2020) opisały wysoki potencjał biotechnologiczny tej grupy bakterii związany  

z produkcją biosurfaktantów oraz utylizacją ksenobiotyków i zanieczyszczeń 

środowiskowych. W badaniach własnych najwyższą aktywność wykazano dla szczepu 

Pseudomonas azotoformans, który utylizował 78% wszystkich substratów. Bakteria ta 

jest powszechna w środowiskach naturalnych strefy umiarkowanej i charakteryzuje się 

dużą aktywnością enzymatyczną (CIRCELLA I IN. 2020).  

Najmniej aktywne szczepy w badanych matach należały do typowych komponentów 

polarnych mat mikrobialnych Flavobacterium degerlachei i Iodobacter fluviatilis. 

Podobną niską aktywność metaboliczną tych bakterii potwierdzili w swoich badaniach 

inni autorzy (WYNN-WILLIAMS 1983; VAN TRAPPEN I IN. 2004; SU I IN. 2013). Ponadto 

SIGLER I ZEYER (2004) wykazali że szybkorosnące bakterie z tych rodzajów 

charakteryzowały się znaczną odpornością na stres środowiskowy, w tym niską 

dostępność składników odżywczych, niską temperaturę, a także większą opornością na 

antybiotyki. Podobną charakterystykę potencjału środowiskowego tych bakterii 

uzyskano w badaniach własnych.  

Wykazana w badaniach własnych wyższa aktywność metaboliczna bakterii 

izolowanych z mat występujących w potokach w stosunku do aktywności bakterii mat 

zbiorników może być uwarukowana odmiennością czynników środowiskowych. CULLIS 

I IN. (2014) oraz CAMACHO I IN. (2022) wskazują na rolę natlenienia, dostępności 

cząsteczkowej materii organicznej (POM) i mineralnej (PIM) oraz intensywność 

przepływu w kształtowaniu aktywności bakteriocenozy. Na znaczenie czynników 

środowiskowych zwracają uwagę również VALDESPINO-CASTILLO I IN. (2018). Autorzy 

ci zwrócili uwagę, że aktywność metaboliczna drobnoustrojów izolowanych z mat 
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występujących w różnych zbiornikach była skorelowana z zawartością: azotu 

nieorganicznego (amonowego i azotanowego), rozpuszczonej materii nieorganicznej 

oraz przewodnictwem elektrolitycznym. 

Wykazana w badaniach własnych wysoka i zróżnicowana aktywność metaboliczna 

bakterii potwierdza tezę, że maty mikrobialne są dynamicznymi, samoregulującymi się 

ekosystemami, w których procesy pierwotnej i wtórnej produkcji oraz biokonwersji  

i regeneracji biogenów są zrównoważone. Ma to szczególnie istotne znaczenie w rozwoju 

tych mikrobiocenoz w skrajnie oligotroficznych warunkach środowiskowych.  

Oporność na antybiotyki 

Stwierdzona w badaniach własnych wysoka oporność na antybiotyki szczepów 

bakterii wyizolowanych z mat mikrobialnych jest specyficzną cechą tych mikrobiocenoz. 

Potwierdzają to liczne badania (TOMOVA I IN. 2015; NÚÑEZ-MONTERO I BARRIENTOS 

2018; AMBROŽIČ AVGUŠTIN I IN. 2019). Obecność bakterii opornych na antybiotyki 

stwierdzono w różnych środowiskach polarnych głównie w glebach i matach 

mikrobialnych (D’COSTA I IN. 2006; MARCOLETA I IN. 2022) oraz morskich osadach 

dennych (DE SOUZA I IN. 2006) Prowadzone przez BROWN I BALKWIL (2009) badania 

rdzeniowe potwierdziły obecność opornych bakterii w głębokich warstwach lodu 

lodowcowego. Liczni badacze wskazują na znaczenie procesów mikroewolucji w 

rozwoju naturalnej oporności na antybiotyki u autochtonicznych bakterii 

środowiskowych. (D’COSTA I IN. 2006; FORSBERG I IN. 2012; BLAIR I IN. 2015; 

HUTCHINGS I IN. 2019; PAUN I IN. 2021). Na podkreślenie zasługuje fakt, że zasadnicza 

część antybiotyków wykorzystywanych w medycynie i produkcji rolniczej ma naturalne 

pochodzenie. Cechą mikrobiomów polarnych jest duża różnorodność mikroorganizmów 

produkujących naturalne antybiotyki. Psychrofilne bakterie wytwarzają również szereg 

innych niż antybiotyki związków przeciwdrobnoustrojowych i substancje toksycznych. 

NÚÑEZ-MONTERO i BARRIENTOS (2018) i AMBROŽIČ AVGUŠTIN I IN. (2019) 

zidentyfikowali cząsteczki o charakterze antybiotyków wytwarzane przez występujące  

w matach mikrobialnych bakterie należące do typów Proteobacteria, Actinobacteria, 

Cyanobacteria, Firmicutes i Bacteroidetes. Również ROJAS I IN. (2009) wykazali 

wytwarzanie licznych substancji przeciwdrobnoustrojowych przez szczepy wyizolowane  

z polarnych mat antarktycznych. Badania molekularne prowadzone przez MARCOLETA  

I IN. (2022) wykazały wysoką częstość i dużą różnorodność genów oporności na 

antybiotyki w metagenomach gleb. Podobne wyniki uzyskano w badaniach własnych. 

Ponad połowa badanych szczepów oporna była na znaczną liczbę, od 50% do 80% 
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zastosowanych antybiotyków. Również TAM I IN. (2015) wykazali wysoką oporność na 

antybiotyki wśród szczepów bakterii wyizolowanych z wody jezior antarktycznych. 

Autorzy ci potwierdzili oporność 60% szczepów na 10 i więcej antybiotyków, a także 

znaczne spektrum oporności u 93% wszystkich badanych bakterii. TOMOWA I IN. (2015) 

prowadząc badania w rejonie wysp morskiej Antarktyki: Deception i Galindez, 

stwierdzili oporność na antybiotyki u 67% izolatów z osadów dennych i 92% z gleby.  

W badaniach własnych ponad 70% szczepów było opornych na antybiotyki hamujące 

syntezę ściany komórkowej, najwięcej w stosunku do ampicyliny i cefiksymu 

(cefalosporyny III-generacji). Antybiotyki te są powszechnie stosowane w terapii ludzi  

i zwierząt oraz produkcji rolniczej. Na podkreślenie zasługuje wykazana w badaniach 

własnych wysoka oporność Proteobacteria w stosunku do ampicyliny (87% szczepów)  

i ceftazydymu (66% szczepów). WONG I IN. (2011) wykazali podobną, wysoką oporność 

na antybiotyki z grupy β-laktamów u Proteobacteria należących do rodzaju Pseudomonas, 

wyizolowanych z gleb Wyspy Króla Jerzego. Sugeruje to wysoką zdolność tych bakterii 

do produkcji β-laktamaz. Na rozpowszechnienie genów oporności na β-laktamy wśród 

bakterii antarktycznych występujących w mikrobiocenozach mat wskazują AZZIZ I IN. 

(2019). We wszystkich pobranych próbach pochodzących z morskiej i kontynentalnej 

Antarktyki wykazano obecność genów kodujących β-laktamazy klasy B i C. 

Interesującym zjawiskiem jest stwierdzona wyższa różnorodność genów tych enzymów 

w materiale środowiskowym, w porównaniu różnorodnością β-laktamaz w materiałach 

pochodzących ze środowiska klinicznego. Jednym z podstawowych mechanizmów 

decydujących o występowaniu oporności na antybiotyki u bakterii w rejonach 

oddalonych od działalności człowieka jest horyzontalny transfer genów od bakterii 

allochtonicznych. Badania prowadzone przez HERNÁNDEZ I GONZALES-ACUÑA 

(2016) wykazały występowanie w rejonach stacji polarnych licznych izolatów bakterii 

charakteryzujących się wysoką antybiotykoopornością. W genomach tych bakterii 

stwierdzono obecność genów kodujących enzymy dezaktywujące aminoglikozydy oraz 

β-laktamazy o rozszerzonym spektrum (ESBL). PERRON I IN. (2015) oraz JARA I IN. 

(2020) badając autochtoniczne bakterie polarne, wykazali występowanie izolatów 

opornych zarówno na leki syntetyczne jak i półsyntetyczne. Obecność genów oporność 

na antybiotyki u bakterii polarnych jest interpretowana głównie jako konsekwencja 

występujących w tych środowiskach zanieczyszczeń mikrobiologicznych  

i wprowadzenia do naturalnych mikrobiocenoz allochtonicznych, antybiotykoopornych 

drobnoustrojów (VON WINTERSDORFF I IN. 2016). Jak wykazali RABBIA I IN. (2016)  
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i HWENGWERE I IN. (2022) istotnym źródłem tych zanieczyszczeń mogą być migrujące 

zwierzęta, które zasiedlające zarówno rejony polarne, jak również obszary intensywnie 

wykorzystywane przez człowieka. Hipotezę tę potwierdzają badania JARA I IN. (2020). 

Badając słodkowodne zbiorniki Półwyspu Fildes (Wyspa Króla Jerzego) wykazano 

występowanie statystycznie wyższej frekwencji genów oporności na antybiotyki  

w ekosystemach będących pod presją zwierząt. Jak wykazały najnowsze badania jednym 

z istotnych wektorów odpowiedzialnych za transfer bakterii zawierających geny 

oporności jest kryl, kluczowy organizm w sieci pokarmowej Antarktyki (WANG I IN. 

2022). Niektórzy autorzy podnoszą również kwestię możliwego transportu w rejony 

polarne bakterii zawierających geny oporności na cząsteczkach mikroplastiku (LAGANA 

I IN. 2018; GONZÁLEZ-PLEITER I IN. 2021).  

Bakterie tworzące mikrobiocenozy mat polarnych wykazują zróżnicowaną oporność  

w stosunku do grup funkcjonalnych antybiotyków (TAM I IN. 2015). W badaniach 

własnych najniższą opornością na antybiotyki hamujące syntezę ściany komórkowej 

charakteryzowały się Actinobacteria (średnio 26% szczepów), natomiast Bacteroidetes 

wykazywały umiarkowaną oporność na te antybiotyki – średnio 41% szczepów.  

Na podkreślenie zasługuje niska oporność szczepów bakterii pochodzących z badanych 

mat mikrobialnych na wankomycynę i imipenem. Na podkreślenie zasługuje fakt, że 

Actinobacteria nie były oporne na żaden z tych antybiotyków. Również WONG I IN. 

(2011) wśród bakterii izolowanych z gleby Wyspy Króla Jerzego nie stwierdzili 

oporności na imipenem. Przyczyną tego zjawiska może być fakt, że imipenem należący 

do karbapenemów charakteryzuje się bardzo szerokim spektrum działania i opornością 

na hydrolizę przez β-laktamazy wytwarzane zarówno przez bakterie Gram dodatnie jak  

i Gram ujemne. Średnio ponad połowa badanych szczepów charakteryzowała się 

opornością na antybiotyki hamujące syntezę zarówno białek jak i kwasów nukleinowych. 

Najwyższą oporność wykazano w stosunku do mupirocyny (59% szczepów). Antybiotyk 

ten jest od dawna stosowanym w terapii. PATEL I IN. (2009) udowodnili, że oporność na 

mupirocynę u szczepów gronkowców związana jest z występowaniem kodowanej na 

plazmidzie syntetazie izoleucynowej t-RNA. Przekazywanie oporności na ten antybiotyk 

do szczepów środowiskowych może odbywać się na drodze horyzontalnego transferu 

genów. PERRON I IN. (2015) zwrócili uwagę na szczepy należące do rodzaju 

Stenotrophomonas pochodzące ze środowiska polarnych, u których stwierdzono 

obecność dziesięciu zidentyfikowanych przez tych autorów genów oporności.  

W badaniach własnych wśród bakterii mat mikrobialnych należących do rodzaju 
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Stenotrophomonas również stwierdzono wysoką oporność, w tym na antybiotyki 

hamujące syntezę ściany komórkowej (67% szczepów), syntezę kwasów nukleinowych 

(88% szczepów) i hamujących syntezę białek i kwasów nukleinowych (90% szczepów). 

TAM I IN. (2015) wśród bakterii z rodzaju Pseudomonas izolowanych z polarnych 

środowisk stwierdzili oporność na 24 z 30 zastosowanych antybiotyków. HIGUERA-

LLANTÉN I IN. (2018) wykazali szeroką antybiotykooporność Pseudomonas mandelii 

wyizolowanego z morskich osadów dennych w rejonie Wyspy Króla Jerzego. Również 

oporność Proteobacteria na szerokie spektrum antybiotyków w glebach półwyspu 

antarktycznego stwierdzili MARCOLETA I IN. (2022). PERRON I IN. (2015) oraz JARA I IN. 

(2020) w polarnych bakteriach izolowanych z aktywnej warstwy wiecznej zmarzliny  

i zbiorników śródlądowych stwierdzili obecność wielu różnych genów decydujących  

o oporności na antybiotyki aminoglikozydowe, β-laktamowe i tetracyklinowe, jak 

również genów oporności na antybiotyki syntetyczne. Podobne wyniki uzyskano  

w badaniach własnych, gdzie oporność szczepów mat mikrobialnych na te antybiotyki 

była częsta, a na cefalosporyny występowała u ponad połowy szczepów. W stosunku do 

antybiotyków zaburzających syntezę kwasów nukleinowych oporność wykazywało 69% 

badanych szczepów. Wśród Proteobacteria odsetek szczepów opornych na tę grupę 

antybiotyków wynosił ponad 80%, przy czym najwyższą stwierdzono w stosunku do 

trimetoprimu (87%). Szeroko rozpowszechnioną oporność na antybiotyki wśród bakterii 

mat mikrobialnych należących do rodzaju Pseudomonas potwierdzają badania AMBROŽIČ 

AVGUŠTIN I IN. (2019). Wśród Bacteroidetes odsetek opornych szczepów wynosił 60%, a 

najwyższą stwierdzono w stosunku do ryfampicyny (73% szczepów). Wysoką oporność 

bakterii na te antybiotyki wykazali również TALLADA I IN. (2022) badając geny oporności 

w mikrobiomach mat i bakterii planktonowych jezior na kontynencie antarktycznym. 

Potencjał środowiskowy  

Oddziaływanie promieniowania UV na mikrobiocenozy środowisk naturalnych jest 

przedmiotem licznych publikacji naukowych (FLORES I IN. 2009; SAJJAD I IN. 2018). 

Przeprowadzone badania własne wykazały, że znacząca część szczepów bakterii 

izolowanych z mat mikrobialnych była w różnym stopniu odporna na działanie 

promieniowania UV. Jest to zgodne z wynikami badań prezentowanymi w wielu 

publikacjach (MOJIB I IN. 2013; SAJJAD I IN. 2018; CHANG I IN. 2020). Wśród szczepów 

izolowanych z mat mikrobialnych rozwijających się w zbiornikach astatycznych 

najwyższym zakresem oporności na promieniowanie UVB odznaczały się szczepy  

z rodzaju Stenotrophomonas. CHANG I IN. (2020) wśród tej grupy bakterii wykazali 
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wysoką korelację oporności na UVB z wysoką aktywnością metaboliczną  

i biodegradacyjną. Charakterystyczną cechą odpornych na UV szczepów 

Stenotrophomonas jest wytwarzanie ektoiny (SAJJAD I IN. 2018). Metabolit ten jest silnym 

antyoksydantem, który może chronić i stabilizować makromolekuły komórkowe: białka 

i lipidy. Ektoina jest związkiem o dużym potencjale aplikacyjnym: biotechnologicznym 

i medycznym. FLORES I IN. (2009) wykazali istotną zależność pomiędzy wytwarzaniem 

barwników a poziomem odporności na promieniowanie UV wśród szczepów 

Stenotrophomonas maltophila i Exiguobacterium sp. Badania te potwierdziły bardzo 

dobrą adaptację tych drobnoustrojów do promieniowania UV. Ponadto u niektórych 

szczepów wykazano stymulujący wpływ UVB na dynamikę wzrostu. W toku badań 

własnych wykazano UV odporność szczepów z rodzaju Janthinobacterium. Czynnikiem 

ochronnym u tych bakterii jest filetowy barwnik, wiolaceina. MOJIB I IN. (2013) badając 

wybarwione i bezbarwne szczepy Janthinobacterium wykazali istotną rolę pigmentu  

w ochronie anty UV. Barwnik ten stanowi przedmiot licznych badań aplikacyjnych. 

Autorzy ci udowodnili również chemoterapeutyczny potencjał tych związków. 

Wiolaceina w stosukowo niskich dawkach hamowała wzrost wielolekoopornych 

szczepów Staphylococcus aureus poprzez oddziaływanie na materiał genetyczny 

(HUANG I IN. 2023). MARIZCURRENA I IN. (2017) badając antarktyczne szczepy bakterii 

m. in. należące do rodzaju Janthinobacterium wykazali wysoką odporność tych 

drobnoustrojów na promieniowanie UVC. Analizy molekularne potwierdziły 

występowanie sprawnych mechanizmów naprawczych uszkodzeń DNA związanych  

z produkcją fotoliaz. Dyskutuje się możliwość wykorzystania tych substancji  

w aplikacjach biotechnologicznych. Udowodniono, że silne oddziaływanie 

promieniowania UV na mikrobiocenozy wpływa stymulująco na tworzenie zespołów UV 

odpornych bakterii. ZDANOWSKI I VOSJAN (1998) badając szczepy izolowane z różnych 

środowisk polarnych wykazali większą wrażliwość na UVB izolatów nie narażonych na 

kontakt z promieniowaniem w ich naturalnych środowiskach. SANTOS I IN. (2011) 

wykazali mniejszą wrażliwość na promieniowanie UV drobnoustrojów występujących  

w powierzchniowych warstwach wody w stosunku do mikroorganizmów zasiedlających 

głębsze warstwy zbiorników wodnych.  

Przeprowadzone badania własne oraz dane piśmiennictwa naukowego wskazują na 

powszechność zjawiska oddziaływań antagonistycznych w bakteriocenozach. Przegląd 

dostępnej literatury wskazuje na ograniczoną liczbą prac badawczych dotyczących 

antagonistycznych oddziaływań wśród drobnoustrojów tworzących konsorcja 
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mikrobialne, a szczególnie pochodzących ze środowisk polarnych. Reakcje 

antagonistyczne wśród szczepów bakterii heterotroficznych pochodzących z mat 

mikrobialnych słonych jezior opisali LONG I IN. (2013). W tych badaniach wykazano, że 

przeważająca część, ok. 60% szczepów wykazywało reakcje antagonistyczne.  

W badaniach własnych ok. 90% szczepów wykazywało zdolność do wytwarzania 

substancji hamujących wzrost innych bakterii. W porównaniu z bakteriami izolowanymi 

z mat mikrobialnych, bakterie tworzące maty solankowe charakteryzowały się wyższym 

zakresem oddziaływań hamujących wzrost innych szczepów. Zdecydowanie niższy 

poziom oddziaływań antagonistycznych wykazano w bakteriocenozach środowisk 

wodnych i glebowych. LO GIUDICE I IN. (2007), którzy przebadali szczepy wyizolowane 

z wód Morza Rossa, zidentyfikowali jedynie 15% aktywnych antagonistycznie szczepów. 

Autorzy ci wykazali, że szczepy antagonistyczne należały do Actinobacteria, 

Alphaproteobacteria oraz Gammaproteobacteria co odpowiada profilowi szczepów 

wykazanemu w badaniach własnych. LO GIUDICE I IN. (2007) wykazali obecność  

6 szczepów hamujących wzrost 30 lub więcej izolatów. W badaniach własnych taki 

wysoki zakres aktywności wykazało 5 szczepów. PRASAD I IN. (2011) zbadali 

oddziaływania antagonistyczne szczepów wyizolowanych z gleb Ny-Ålesund (Svalbard). 

Niespełna 18% tych izolatów wykazywało właściwości antagonistyczne. Porównywalne 

wyniki, w odniesieniu do badań własnych uzyskano analizując najbardziej aktywne 

szczepy bakteryjne. Najwyższą aktywnością antagonistyczną charakteryzowały się 

szczepy należące do rodzajów Arthrobacter, Flavobacterium oraz Pseudomonas. PRASAD 

I IN. (2011) wykazali wpływ temperatury na intensywność, liczbę oraz rodzaj 

występujących oddziaływań antagonistycznych. W większości przypadków wzrost 

temperatury powodował zwiększenie odporności szczepów na reakcje antagonistyczne. 

Przeprowadzone badania własne oraz dane piśmiennictwa wskazują na znaczenie 

oddziaływań antagonistycznych w funkcjonowaniu zagregowanych układów 

mikrobialnych. Tego typu oddziaływania mają decydujące znaczenie w kształtowaniu 

struktury mat mikrobialnych, charakteryzujących się dużym zagęszczeniem bakterii  

i występowaniem silnych interakcji międzykomórkowych. Ważnym problemem 

badawczych jest wykorzystanie antagonistycznego potencjału szczepów 

środowiskowych w aplikacjach biotechnologicznych i medycznych. O’BRIEN I IN. (2004) 

zbadali zdolność bakterii polarnych do hamowania wzrostu mikroorganizmów mogących 

zanieczyszczać żywność. Autorzy ci wykazali antagonistyczne oddziaływanie bakterii  

z rodzajów Arthrobacter i Pseudomonas na S. aureus. Również w badaniach własnych 
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wykazano antagonistyczny potencjał wśród bakterii pochodzących z mat mikrobialnych. 

Dwanaście izolatów hamowało wzrost S. aureus, E. coli i P. fluorescens. W licznych 

badaniach wykazano, że różnorodne szczepy psychrofilnych bakterii izolowane ze 

środowisk polarnych wytwarzają bakteriobójcze substancje hamujące wzrost 

różnorodnych patogennych bakterii, m. in.: Vibrio anguillarum (KAN I IN. 2011), 

fitopatogennych grzybów Fusarium oxysporum, Rhizoctonia solani, Botrytis sp. oraz 

Phytophthora infestans (SANTOS I IN. 2020, POBLETE-MORALES I IN. 2020). Szczepy 

bakterii, u których ujawniono unikatowe cechy, zdolność do wytwarzania związków 

antybakteryjnych stanowią cenny materiał w aplikacyjnych badaniach 

biotechnologicznych i medycznych. DENG I WANG (2017) badając interakcje 

antagonistyczne wśród bakterii rozkładających celulozę i ksylan wykazali, że bakterie 

bardziej antagonistyczne są mniej podatne na antagonizmy innych szczepów. Taką samą 

zależność stwierdzono w badaniach własnych. 

Adhezja drobnoustrojów do powierzchni występujących na granicy styku fazy stałej 

i ciekłej jest ważnym mechanizmem związanym z rozwojem mikrobiomów środowisk 

wodnych. Wieloetapowy proces adhezji mikrobiologicznej uwarunkowany jest 

oddziaływaniem różnorodnych struktur: adherujących komórek oraz kolonizowanej 

powierzchni (BERNE I IN. 2018). Właściwości fizyczne i chemiczne oddziałujących 

struktur mają decydujące znaczenie w przebiegu tych procesów. Wykazano, że efektywna 

kolonizacja docelowych powierzchni i utworzenie mikroagregatów pozwala zaspokoić 

liczne potrzeby zespołów mikroorganizmów, w tym m. in. troficzne, ochronne  

i reprodukcyjne (BERNE I IN. 2018). Liczne badania środowiskowe i eksperymentalne 

potwierdziły wyższą odporność bakterii występujących w agregatach mikrobialnych, na 

działanie różnorodnych niekorzystnych czynników środowiskowych (HARPER I IN. 2014; 

SEILER I IN. 2017). Rola adhezji w tworzeniu zagregowanych struktur drobnoustrojów jest 

szczególnie istotna w środowiskach ekstremalnych, w których przeżycie organizmów jest 

limitowane bardzo wąskim zakresem parametrów. Mikroorganizmy z reguły dysponują 

szeroką paletą mechanizmów ochronnych, wśród których istotne znaczenie mają również 

właściwości adhezyjne (OFEK I IN. 2006; KLINE I IN. 2009). W toku badań własnych 

potwierdzono właściwości adhezyjne u większości badanych szczepów. Najwyższą 

aktywność adhezyjną stwierdzono wśród szczepów należących do typu Bacteroidetes. 

Badania metaproteomiczne prowadzone przez WILLIAMSA I IN. (2012) wykazały 

zdolności wytwarzania różnorodnych białek adhezyjnych wbudowanych  

w osłony komórkowe przez liczne szczepy należące do tego typu. Wyniki badań 
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własnych wykazały, że silnymi właściwościami adhezyjnymi charakteryzowały szczepy 

należące do rodzaju Flavobacterium, m.in. F. degerlachei i F. psychrolimnae. Jest to 

zgodne z badaniami VALDESPINO-CASTILLO I IN. (2018), którzy stwierdzili wysoką 

zdolność do adhezji Flavobacterium psychrophilum, która silnie wiązała się  

z powierzchniami o różnych właściwościach fizycznych i chemicznych. W badaniach 

własnych stwierdzono również wysoką aktywność adhezyjną bakterii należących do typu 

Proteobacteria, a szczególnie z rodzaju Janthinobacterium, co jest zgodne z wynikami 

badań CHERNOGOR I IN. (2022). Średnio najniższe właściwości adhezyjne wykazano 

wśród Gram dodatnich bakterii należących do typu Actinobacteria. Jedynie bakterie 

należące do rodzajów Arthrobacter i Rhodococcus wykazywały właściwości adhezyjne. 

Wyniki badań IVSHINY I IN. (2022) wskazują na wysokie właściwości adhezyjne bakterii 

z rodzaju Rhodococcus. Stwierdzone w toku badań własnych istotne różnice właściwości 

adhezyjnych wśród bakterii mogą być uwarunkowane budową ściany komórkowej oraz 

występowaniem specyficznych powierzchniowych adhezyn.  

Mechanizmy dotyczące przystosowań bakterii psychrofilnych do życia  

w środowiskach polarnych są przedmiotem licznych badań. Dowiedziono, że 

mikroorganizmy zimnolubne charakteryzują się szeregiem przystosowań: strukturalnych, 

metabolicznych i fizjologicznych (CHATTOPADHYAY I IN. 2006; CASANUEVA I IN. 2010). 

Istotnym przystosowaniem bakterii występujących w ekstremalnie zimnych 

środowiskach jest unikanie zamarzania i jego destrukcyjnego wpływu na komórkę. 

Ważną grupą krioprotektantów są różnorodne białka przeciwlodowe (AFP) 

(CHATTOPADHYAY I IN. 2006; RAYMOND 2016; MUÑOZ I IN. 2017). Dość dobrze poznano 

strukturę białek krioprotekcyjnych wśród bakterii należących do typów Proteobacteria  

i Actinobacteria (CID I IN. 2016). W badaniach własnych potwierdzono zdolność do 

wytwarzania białek przeciwlodowych u większości szczepów. Najsilniejsze właściwości 

ochrony przed zamarzaniem wykazano wśród bakterii należących do typu Actinobacteria, 

a szczególnie rodzaju Marisediminicola oraz Rhodococcus erythropolis. Podobne wyniki 

uzyskali PONIECKA I IN. (2020), którzy wykazali wysoką odporność na wielokrotne 

zamrażanie i rozmrażanie bakterii należących do typu Actinobacteria. Autorzy ci 

potwierdzili wysoką odporność na zamrażanie szczepów z rodzaju Marisediminicola.  

Na wysokie zdolności syntezy białek przeciwlodowych u Rhodococcus erythropolis 

wskazują badania DUMAN I OLSEN (1993). W obrębie typu Proteobacteria najwyższe 

wartości ochrony przed zamarzaniem wykazywały bakterie z rodzajów Bosea. W 2011 

roku po raz pierwszy wykryto te psychrofilne drobnoustroje w rejonie kontynentalnej 
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Antarktyki w matach mikrobialnych jeziora Lundström (PEETERS I IN. 2012). Ponadto 

KANG I IN. (2016) wykazali obecność tych heterotroficznych bakterii w mikrobiomie 

antarktycznych porostów. Wśród badanych szczepów bakterii należących do typu 

Bacteroidetes najwyższe zdolności wykazały Flavobacterium tiangeerense i Pedobacter 

terrae. Prowadzone przez XIN I IN. (2009) badania lodowców wykazały bardzo dobrą 

adaptację tych gatunków do rozwoju w niskich temperaturach. Właściwości ochrony 

przed zamarzaniem wykazano również dla wyizolowanego z badanych mat 

mikrobialnych Flavobacterium xanthum. Badania KAWAHARA I IN. (2007) wykazały, że 

ten gatunek charakteryzuje się wytwarzaniem wysoce aktywnych białek 

przeciwlodowych. W badaniach własnych, zdolność do wytwarzania białek 

przeciwlodowych wykazano u Flavobacterium psychrolimnae i Flavobacterium 

degerlachei. Na zdolności do rozwoju tych drobnoustrojów w niskich temperaturach 

wskazują badania TRAPPEN I IN. (2004, 2005), którzy wyizolowali te drobnoustroje z mat 

mikrobialnych występujących w Antarktycznych jeziorach.  

Podsumowanie 

Badania mat mikrobialnych rozwijających się w ciekach i zbiornikach astatycznych strefy 

proglacialnej Lodowca Ekologii wykazały duże zróżnicowanie struktury taksonomicznej 

oraz potencjału fizjologicznego i środowiskowego, bakteriocenoz tworzących te 

ekosystemy. Zasadniczymi czynnikami środowiskowymi skorelowanymi ze strukturą 

taksonomiczną bakteriocenoz mat, były właściwości fizykochemiczne i hydrologiczne 

cieków i zbiorników stagnujących. Analizy metagenomiczne wykazały występowanie 

bakterii należących do 12 typów, z pośród których dominującą rolę w strukturze mat 

(ponad 60% zidentyfikowanych sekwencji) stanowiły sinice należące do rodziny 

Phormidiaceae. Wskazuje to na autotroficzny charakter tych zespołów mikrobialnych.  

W matach cieków i zbiorników stagnujących znaczący udział w strukturze 

taksonomicznej miały również bakterie należące do typów Proteobacteria, 

Verrucomicrobia, Actinobacteria i Bacteroidetes. Wykazano jednakże istotne różnice  

w obfitości identyfikowanych taksonów. W ubogich troficznie wodach potoków 

rozwijała się bardzo ograniczona strukturalnie bakteriocenoza. Bardziej złożony skład 

taksonomiczny występował w matach rozwijających się w zbiornikach astatycznych, 

charakteryzujących się wyższą koncentracją materii organicznej i mineralnej. 

Potwierdzono hipotezę Baas-Beckinga wskazującą na rolę czynników środowiskowych 

w selekcji komponentów biotycznych mat mikrobialnych. W toku badań pozytywnie 

zweryfikowano hipotezę badawczą zakładającą istotną rolę bakteriocenozy gleb  
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w rozwoju mikrobioty mat mikrobialnych. Dowiedziono, że pomiędzy bakteriocenozami 

mat i gleb istnieje wyraźna zależność strukturalna. Wszystkie typy bakterii wykazane  

w matach występowały w glebach, a ponad 90% zidentyfikowanych sekwencji 

występujących w matach należało do wspólnych taksonów, ustalonych na poziomie 

rodzin. Na podstawie uzyskanych wyników należy zatem uznać zasadniczą rolę 

mikrobioty gleby, która w procesach migracji i kolonizacji środowisk wodnych  

w znacznym stopniu kreuje strukturę bakteriocenoz bentosowych mat mikrobialnych. 

Charakterystyczną cechą badanych zespołów mikrobialnych był ich bardzo wysoki 

potencjał fizjologiczny i środowiskowy. Większość szczepów bakterii wykazywało 

szerokie zdolności do utylizacji różnorodnych substratów pokarmowych. Należy przyjąć, 

że duża elastyczność metabolizmu komórkowego, ma kluczowe znaczenie  

w efektywnym rozwoju mat mikrobialnych w środowiskach o niskiej koncentracji 

substratów pokarmowych. Prawidłowość tę potwierdzono w badaniach własnych,  

w których wykazano, że statystycznie wyższą aktywnością charakteryzowały się szczepy 

izolowane z mat występujących w oligotroficznych potokach. Dostosowanie 

bakteriocenoz do ekstremalnych warunków panujących w obrębie polarnych mat 

mikrobialnych decyduje o stabilności tych specyficznych ekosystemów. Szczególnie 

istotne znaczenie mają mechanizmy związane z ochroną przed niekorzystnymi 

czynnikami występującymi w środowiskach polarnych. Wśród badanych szczepów 

wykazano powszechną odporność na promieniowanie ultrafioletowe oraz zamarzanie.  

W złożonych konglomeratach mat mikrobialnych, ważną rolę pełnią oddziaływania 

międzykomórkowe, które przejawiały się w szerokiej zdolności do adhezji, oddziaływań 

antagonistycznych oraz oporności na związki antybakteryjne. Utworzony w toku badań 

bank szczepów pochodzących z mat mikrobialnych stanowi cenny materiał do dalszych 

badań podstawowych i aplikacyjnych. 
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6. Wnioski 

1. Struktura taksonomiczna bakteriocenoz mat mikrobialnych w efemerycznych 

zbiornikach przedpola Lodowca Ekologii jest zróżnicowana. W wodach potoków 

rozwija się ograniczona strukturalnie bakteriocenoza, bardziej złożony skład 

taksonomiczny występuje w matach zbiorników astatycznych. Czynnikami 

skorelowanymi ze strukturą taksonomiczną mat są właściwości fizykochemiczne  

i hydrologiczne środowisk wodnych. 

2. Pomiędzy bakteriocenozami mat i gleb istnieje zależność strukturalna. Wszystkie 

taksony na poziomie typów tworzące bakteriocenozy mat występowały w glebach. 

Uzyskane wyniki potwierdzają hipotezę badawczą, która zakłada istotną rolę 

mikrobioty gleby, która wpływa na strukturę i rozwój mat mikrobialnych. 

Potwierdzono hipotezę Baas-Beckinga wskazującą na rolę czynników 

środowiskowych w selekcji komponentów biotycznych mat mikrobialnych. 

3. Bakterie występujące w matach charakteryzuje wysoka aktywność fizjologiczna  

i szeroki potencjał metaboliczny, umożliwiający wykorzystanie różnorodnych 

dostępnych substratów, co decyduje o efektywnym rozwoju mat mikrobialnych  

w oligotroficznych warunkach środowiskowych.  

4. Reakcje antagonistyczne oraz zdolność do adhezji stanowią cechy wyróżniające 

badane bakteriocenozy mat mikrobialnych. Oba typy oddziaływań mają decydujące 

znaczenie w kształtowaniu struktury biotycznej tych ekosystemów, 

charakteryzujących się tworzeniem silnie zagregowanych układów i występowanie 

wielokierunkowych interakcji pomiędzy komórkami. 

5. Charakterystyczną cechą bakteriocenoz polarnych mat mikrobialnych jest odporność 

na działanie promieniowania UV oraz zamarzanie. Wskazuje to na występowanie 

sprawnych mechanizmów ochronnych i naprawczych decydujących o przeżyciu 

bakterii w ekstremalnych warunkach polarnych.  

6. Bakteriocenozy mat cechuje szeroka oporność na antybiotyki. Wskazuje to na 

występowanie efektywnych mechanizmów kształtujących naturalną oraz nabytą 

oporność. Determinuje to narastanie zjawiska szerokiej oporności na antybiotyki, 

które współcześnie jest jednym z najważniejszych zagrożeń cywilizacyjnych.  

7. Szczepy bakterii mat mikrobialnych posiadające unikatowe cechy, zdolność do 

wytwarzania: białek przeciwlodowych, barwników ochronnych oraz związków 

antybakteryjnych są cennym materiałem w aplikacyjnych badaniach 

biotechnologicznych i medycznych.  

8. Złożona struktura taksonomiczna bakteriocenoz mat mikrobialnych, dostosowana do 

ekstremalnych warunków środowiskowych oraz ich wysoka aktywność fizjologiczna 

potwierdza tezę, że ekosystemy te są dynamicznymi, samoregulującymi się układami 

mikrobiocenotycznymi, w których dynamika pierwotnej i wtórnej produkcji oraz 

biokonwersji i regeneracji biogenów jest zrównoważona.  
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