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Badania metataksonomiczne i analizy bioinformatyczne oferujg szeroki zakres zastosowan,
poczawszy od taksonomicznego przyporzadkowania wszystkich mikroorganizmoéw obecnych
w analizowanej prébce, po wykorzystanie baz danych do predykcji charakterystyki zbiorowiska
mikroorganizméw wystepujgcych w badanym srodowisku. Bazami danych, ktére gromadzg
informacje o gildiach ekologicznych i cechach troficznych grzybdéw, sg bazy FunGuild [1] i
FungalTriats [2].

W celu zbadania, w jaki sposéb struktura troficzna trybow i gildie mikroorganizmoéw
grzybowych rdznig sie pomiedzy typami probek na ekologicznych plantacjach truskawki,
wyizolowalismy DNA z gleby, gleby ryzosferowej, korzeni i pedéw zebranych z ekologicznych
plantacji truskawki. Nastepnie zamplifikowalismy grzybowy marker identyfikacyjny ITS1
i zsekwencjonowaliSmy materiat genetyczny przy uzyciu sekwenatora Illumina MiSeq.
Nastepnie wykorzystalismy srodowisko QIIME2 [3] i wymienione bazy danych w RStudio
(ver.4.1.2) w celu identyfikacji pozioméw troficznych i przynaleznosci do gildii badanych
grzybéw.

Dominujacg grupg troficzng w glebie, ryzosferze i korzeniach byty saprotrofy, a w pedach -
patotrofy. Dalsze badania wykazaty, ze patogeny roslinne sg najliczniejszg grupa we wszystkich
rodzajach préb na analizowanych plantacjach truskawki. Wskazuje to na koniecznosé
przywrdocenia zdrowia gleb oraz odwrdcenia utraty biordznorodnosci, ktére nalezg do
gtéwnych cech charakterystycznych rolnictwa regeneracyjnego [4], a takze potwierdza
potrzebe opracowywania i wdrazania nowych rozwigzan biotechnologicznych i narzedzi
umozliwiajgcych szybka diagnostyke, monitoring i ochrone upraw truskawki w celu
zrownowazonej i ekologicznej produkcji zywnosci.
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Metataxonomic research and bioinformatical analyses offer broad range of applications,
starting from taxonomic classification of all microorganisms present in a particular sample, to
utilization of databases for prediction of characterization of the microbial community found
in the samples being analyzed. Such two databases, that collect the information regarding
fungal trophic modes and guilds, are and FunGuild [1] and FungalTriats [2] databases.

To investigate how the structure of fungal trophic modes and guilds differentiates between
different sample types inorganic strawberry plantations, we isolated the DNA from bulk soil,
rhizosphere soil, roots and shoots that we collected from organic plantations of strawberry.
Then, we amplified the fungal identification marker ITS1 and sequenced the genetic material
with lllumina MiSeq. We then used QIIME2 [3] environment and mentioned databases in
RStudio (ver. 4.1.2) to parse the taxonomy with fungal trophic modes and guilds they
represent.

The dominant trophic mode in bulk soil, rhizosphere soil, and roots was Saprotrophs, and in
shoots - Pathotrophs. Further investigation that showed guilds within those trophic modes
revealed, that Plant Pathogens are the most abundant group within all of the sample types in
analyzed plantations of strawberry. This demonstrates the need to restore soil health and to
reverse biodiversity loss, which are the main characteristic features of regenerative
agriculture [4], and confirms the need to develop and implement new biotechnology solutions
and tools for diagnosis, monitoring and protection of strawberry crops for sustainable and
organic food production.
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