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PROCARIOTELE EDAFICE — PARTE COMPONENTA IMPORTANTA
A SOLULUI SI INDICE SENSIBIL DE SANATATE AL ACESTUIA

Nina FRUNZE,

Universitatea Tehnica a Moldovei

S-a stabilit ca spectrul comunitatilor procariote ale cernoziomului studiat este format din 15 filumuri: Pseudomo-
nadota, Actinomycetota, Nitrosophaerota, Bacteroidota, Bacillota, Acidobacteriota, Verrucomicrobiota, Myxococco-
ta, Cyanobacteria, Gemmatimonadota, Nitrospirota, Patescibacteria, Planctomycetota, Chloroflexota si Fibrobac-
terota. Dintre acestia, 14 sunt reprezentanti ai domeniului Bacteria (91,85-88,37%) si unul — Nitrosophaerota — este
reprezentant al domeniului Archaea (8,15-11,63%). Reprezentantii putin studiati, dar potentiali prezenti in sol de la
inceputul timpurilor, ai domeniului Archaea au fost identificati 1n toate variantele experimentale. Numai filumurile
Gemmatimonadota, Nitrospirota, Patescibacteria, Planctomycetota, Chloroflexota si Fibrobacterota au avut o pon-
dere <1% si au constituit procariotele rar Intélnite.

Procariotele edafice, avand o pondere Insemnata in structura substantei vii din soluri, la interactiunea sa cu partile
nevii in concurenta pentru substantele nutritive, determina formarea de comunitati microbiene diferentiate si repre-
zintd, astfel, nu numai o parte componenta importanta a solului si un factor principal de formare a Iui, dar si un indice
sensibil al starii de sandtate al acestuia.

Cuvinte-cheie: procariote, arhei, bacterii, cernoziom tipic, asolamente furajere, sanatatea solului.

SOIL PROKARYOTES — AN IMPORTANT COMPONENT OF SOIL

AND A SENSITIVE INDEX OF ITS HEALTH

It was established that the spectrum of prokaryotic communities of the studied chernozem is formed by 15 phyla:
Pseudomonadota, Actinomycetota, Nitrosophaerota, Bacteroidota, Bacillota, Acidobacteriota, Verrucomicrobiota,
Myxococcota and Cyanobacteria, Gemmatimonadota, Nitrospirota Patescibacteria, Planctomycetota, Chloroflexota
and Fibrobacterota, 14 of which are representatives of the Bacteria domain (91.85-88.37%) and one, Nitrosophae-
rota — representative of the Archaea domain (8.15-11.63%). Little-studied, but potentially present in soil since the
beginning of time, representatives of the Archaeca domain were identified in all experimental variants. Only the phyla
Gemmatimonadota, Nitrospirota, Patescibacteria, Planctomycetota, Chloroflexota and Fibrobacterota had a share
<1% and constituted the rarely encountered prokaryotes.

Edaphic prokaryotes, having a significant share in the structure of the living substance in soils, in its interaction
with the non-living parts in the competition for nutrients, determine the formation of differentiated microbial commu-
nities and thus represent not only an important component of the soil and a main factor in its formation, but also a
sensitive index of its health.

Keywords: prokaryotes, archaea, bacteria, typical chernozem, forage rotations, soil health.

Introducere

Dupa descoperirea celui de al treilea domeniu al vietii — domeniul arheilor [1], procariotele au fost
impartite initial in Eubacteria w Archaebacteria. In prezent, procariotele — ,,unitatea elementara si baza
universald a vietii” [2] sunt constituite din doud domenii: Bacteria (fostd Eubacteria) si Archaea (fosta
Archaebacteria). Aproximativ 5% din numarul total de procariote de pe Pamant, estimat la 10%-10% de
organisme, este concentrat in sol [3], caracterizand mediul solului drept cel mai mare rezervor de diversitate
microbiand. Majoritatea apartin bacteriilor, in timp ce arheile reprezintd de la 0,5 pana la 3,8% din numarul
total al tuturor procariotelor, care locuiesc in solurile aerobe din zona climatica temperata. In studii sepa-
rate, arheile din sol au reprezentat 12-38% din grupul de gene 16S rARN. Cu toate acestea, nivelul ridicat
de diversitate genetica a microcosmosului solului in totalitatea lor a rdmas necunoscut timp de multi ani
[4-5]. Doar aparitia unor noi metode de ecologie moleculard a microorganismelor a relevat faptul, ca numai
o parte nesemnificativa din diversitatea speciilor microbiotei solului a fost caracterizata prin izolarea cultu-
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rilor de microorganisme, in timp ce majoritatea sunt necultivabile si rdiman necunoscute [6]. Conform datelor
recente, din cauza faptului cd comunitdtile microbiene naturale sunt compuse din 90-99% microorganisme,
care nu sunt detectate prin metodele traditionale de cultivare pe medii nutritive, doar aproximativ 0,1% din
diversitatea microbiana totala a biosferei este cultivatd in prezent [7]. Adica, cunostintele obtinute cu ajutorul
metodelor traditionale despre biodiversitatea microbiand din sol sunt incomplete si/sau nu corespund realitatii.

Diversitatea microorganismelor din sol determina amploarea functiilor ecologice ale solurilor studiate,
in care are loc interactiunea dintre partile vii si nevii ale solului, determinand astfel formarea de comunitati
microbiene diferentiate [8]. Deaceea, studierea diversitdtii taxonomice a microbiomului din sol este de mare
importanta teoretica pentru Intelegerea structurii comunitatii microbiene si a participarii microorganismelor la
procesele de formare a solului [9-11]. Odata cu introducerea metodelor de ecologie moleculard a microorga-
nismelor, stiinta a obtinut acces la analiza comunitatilor microbiene in intregime, or analizand ADN-ul total
izolat dintr-o probd de sol, se poate judeca despre adevarata compozitie si structurd a comunitdtilor microbi-
ene, diversitatea biologica a solului studiat etc [12-13]. Numai odata cu aparitia secventierii cu randament ri-
dicat, a devenit posibild dezvoltarea metagenomicii si descrierea comunitatilor microbiene in cel mai complet
mod, luand 1n considerare nu numai formele de microorganisme cultivabile, ci si cele necultivabile [14-15].

In nicio alta tara din lume, cernoziomul — regele solurilor, nu predomina in compozitia solurilor ca in
Moldova [16]. Marea majoritate a lor (circa 86%) au destinatie agricold [17]. Cu toate acestea, din punct
de vedere al studierii structurii taxonomice a comunitatilor procariote prin metode biologice moleculare,
cernoziomurile Moldovei rdman a fi totalmente nestudiate.

Scopul acestui studiu a fost determinarea structurii taxonomice a procariotelor din variante contraste de
utilizare agricola a cernoziomului tipic, folosind reactia in lant a polimerazei (RLP).

Obiectul si metodele de studiu

Obiectul cercetarii l-au constituit comunitatile microbiene ale cernoziomului tipic slab humifer din zona
pedo climatica Centrala a Moldovei.

Studiile s-au efectuat pe doua sisteme de utilizare a terenului: in centura forestiera si pe terenul arat al
Stationarului de lunga duratd ,,Biotron”, Chisindu. Parcelele arate, selectate pentru studiu au fost ocupate
de plantele a doud asolamente de culturi furajere: asolamentul cu lucerna (porumb) si asolamentul fara par-
ticiparea lucernei (triticale) in trei variante: 1 — fond nefertilizat (martor); 2 — fond mineral (ingrasdminte
minerale); 3 — fond organic (gunoi de grajd: balegar de bovine). Asolamentul cu participarea lucernei era
la a cincea rotatie cu urmatoarea alternantd a culturilor: lucerna anul 1 (1995, 2002, 2009, 2016), lucerna
anul 2 (1996, 2003, 2010, 2017), lucerna anul 3 (1997, 2004, 2011, 2018), grau de toamna (1998, 2005,
2012, 2019), porumb pentru graunte (1999, 2006, 2013, 2020), soie sau mazare/graunte (2000, 2007, 2014,
2021), grau de toamna (2001, 2008, 2015, 2022). Asolamentul fara participarea lucernei, la fel, era la a cin-
cea rotatie cu urmatoarea alternanta a culturilor: sfecla furajera (1995, 2003, 2016, 2023), soie sau mazare/
graunte (1996, 2003, 2010, 2017), porumb pentru silos (1997, 2004, 2011, 2018), grau de toamna (1998,
2005, 2012, 2019), triticale pentru graunte (1999, 2006, 2013, 2020), soie sau mazare/graunte (2000, 2007,
2014, 2021), grau de toamna (2001, 2008, 2015, 2022).

Suprafata parcelelor experimentale era de circa 260 m?. Ingrasamintele au fost aplicate in functie de
culturd, in asa fel, Incat sa compenseze continutul cantitativ de NPK utilizat — conform instrainarii lor, de
aceea optiunile se considerau echivalente. Astfel, fondul mineral al ambelor asolamente includea N, , P

Koo S1 dozele de ingrasaminte sunt indicate nu fixe, ci plutitoare. Fondul organic al asolamentaslfl(i éfl
participarea lucernei: 10-12 t/ha gunoi de grajd/balegar de bovine/o data/rotatie, fondul organic al asola-
mentului fara participarea lucernei: de doua ori pe rotatie cate 20-24 t/ha gunoi de grajd de bovine.Calculele
pentru gunoiul de grajd aplicat au fost efectuate avand in vedere continutul in 100 tone gunoi de grajd, kg:
aN, P K, Etalonin evaluarea comparativa a starii microbiologice a variantelor experimentale a servit
solul biocenozei naturale din centura forestiera, amplasata alaturi.

Solul parcelelor experimentale a fost cernoziomul tipic, lutos, slab humifer. Continutul humusului in
stratul 0-60 ¢cm se cuprindea intre 2,2 si 3,4%. Continutul mediu initial de P,O,, K O si NO,-N in stratul de

0-20 cm a fost de 3,70; 19,10 mg/100 g si, respectiv, 1,43 mg/kg. Suma bazelor absorbite in stratul de 0-50
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cm a fost de 28-30 mg-eqv/100 g sol, reactia mediului din sol a fost slab alcalina (pH=7,8), greutatea spe-
cifica a solului a fost de 2,6 g/cm?, porozitatea — cca 50-60 %, densitatea in vrac — 1,06-1,30 g/cm®. Probele
de sol din stratul de 0-20 cm au fost prelevate In primavara anului 2020, conform cerintelor microbiologice.
Anul a fost caracterizat de precipitatii insuficiente. Seceta de primavara a durat tot anul. Umiditatea solului
in stratul arabil nu a depasit 8-10%.

Analiza metagenomica a microbiomilor din sol a fost efectuatd utilizand tehnologia de secventiere cu
randament ridicat. Compozitia taxonomica a comunitdtii bacteriene a fost determinatd pe baza analizei
bibliotecilor de ampliconi ale fragmentelor de operoni ribozomali, cu primeri universali F515/R806 pen-
tru regiunea variabild a genei 16S rRNA-V4 (GTGCCAGCMGCCGCGGTAA/GGACTACVSGGGTATC-
TAAT), specifica pentru o gama largd de microorganisme, inclusiv bacterii si arhei [18]. Bibliotecile au
fost secventiate conform instructiunilor producatorului la dispozitivul Illumina Mi Seq (Illumina, SUA)
utilizand un MiSeq® ReagentKit v3 (ciclu 600) cu citire pe doua fete (2*300 n). Datele obtinute din
secventierea probelor au fost procesate folosind pachetele software Trimmomatic si QIIME [19-20]. in ana-
liza comunitatilor bacteriene a fost utilizata culegerea de novo a UTO (in studiile metagenomice, secvente
de nucleotide similare ale genei 16S ARNT, obtinute ca rezultat al secventierii sunt combinate in UTO —
unititi taxonomice operationale, care pot fi apoi atribuite taxonomiei filogenetice de diferite niveluri. In
acest caz, termenul ,.filotip” are un Inteles similar cu ,,UTO”). Identificarea taxonomica a UTO a fost efec-
tuata utilizand baza de date RDP (SILVA).

Lucrarea a fost realizata cu echipamentele Centrului de Utilizare Colectiva ,,Tehnologii Genomice, Pro-
teomicd si Biologie Celulard” al Institutiei Stiintifice Bugetare de Stat Federale VNIISHM, Sankt Peters-
burg, Rusia.

Rezultate si discutii

Pirosecventierea cu randament inalt a ADN-ului amplificat (secventierea regiunii variabile V4 a genei
16S) a relevat, ca cernoziomul tipic din ambele asolamente furajere de scurtd rotatie se caracterizeaza
printr-o diversitate genetica, spectrul cdrora este alcatuit din 15 filumuri (tabel): Pseudomonadota, Acti-
nomycetota, Bacteroidota, Bacillota, Acidobacteriota; Verrucomicrobiota, Planctomycetota, Myxococcota,
Nitrospirota, Gemmatimonadota, Cyanobacteria, Patescibacteria, Chloroflexota, Fibrobacterota si Nitro-
sosphaerota. Primele 14 apartineau domeniului Bacteria, iar ultimul — domeniului Archaea. Dupa cum
rezida din tabel, majoritatea dintre ele in fond sunt omniprezente 1n sol si apa, formeaza legaturi simbiotice
cu radacinile plantelor, sunt fixatoare de azot si/sau participd la descompunerea substantelor organice moar-
te, sunt parte a microbiomului intestinal uman si animal, au capacitatea de a fixa azotul atmosferic in sol,
contribuie la sdndtatea solului prin efectuarea ciclului de nutrienti si descompunerea deseurilor. Concomi-
tent includ s1 multi agenti patogeni pentru plante animale si om, sunt remarcabile si ca surse de antibiotice
si alte substante biologic active etc.

Tabel. Filumurile procariote, inregistrate in cernoziomul tipic al RM si functia lor ecologica

Functia ecologica in sol a procariotelor,

Filumul Sinonime o <
sursa bibliografica
Pseudomonadota, Proteobacteria, Formeaza relatii simbiotice cu radacinile plantelor, par-

Garrity etal. 2021 [21] | Stackebrandt et al. 1988 | ticipa la fixarea dioxidului de carbon, descompunerea
compusilor de azot si fixarea lui. Pot fi gasite in medii cu
disponibilitate ridicatd de nutrienti. Contribuie la sanatatea
solului prin efectuarea ciclului de nutrienti si descompune-
rea deseurilor, includ multi agenti patogeni [21].

Actinomycetota, Actinobacteraeota Omniprezente in sol si apa. Traiesc simbiotic cu plantele,

Goodfellow 2021 [21] | Orenetal. 2015 fixand azot. Participa la descompunerea materiei organice
Actinobacteria, moarte. Includ agenti patogeni importanti, insa sunt remar-
Goodfellow, 2012 cabile si ca surse de antibiotice [21].
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Krieg et al. 2021 [21]

Nitrososphaerota, Thaumarchaeota, Arhei cu stramosi termofili, pot fi si marini, oxidanti de
Brochier-Armanet et al. | Brochier-Armanet et al. | amoniac chemolitoautotrofi si pot juca roluri importante in
2021 [21] 2008 ciclurile azotului si carbonului [21].

Bacteroidota, Bacteroidaeota, Specii simbiotice foarte adaptate la tractul gastrointestinal.

Oren et al. 2015

Sunt, de asemenea, abundente in rizosfera [21].

Bacillota,

Firmicutes, corrig.

Reprezintd ~ 30% din microbiomul intestinal al soarecelui

Hedlund 2021 [21]

Gibbons and Murray Gibbons and Murray s1 uman, multe produc endospori, care sunt rezistenti la

2021 [21] 1978 (Approved Lists | uscare si pot supravietui in conditii extreme. Se gasesc in
1980) diverse medii, includ si agenti patogeni [22].

Acidobacteriota, Acidobacteria, Abundenti si omniprezenti pe sol. Participa la ciclul car-

Thrash and Coates, Thrash and Coates, bonului si al azotului [23, 24].

2021 [21] 2010

Verrucomicrobiota Verrucomicrobaeota, Abundentd In mediu, desi relativ inactivd. Consuma

Oren et al. 2015

metil, pentoze sulfatate In timpul infloririi diatomeelor
din apa [21].

Zhang et al. 2021 [25]

Planctomycetota, Planctomycetaeota, Distribuite in habitatele acvatice siin cele terestre. Joaca

Garrity and Holt Oren et al. 2015 un rol considerabil in ciclurile globale ale carbonului si

2021 [21] azotului, multe specii oxideaza anaerob amoniul, numite
st anammox [21].

Myxococcota Myxococcia, Se dezvolta in sol bogat in materie organicd, lemn

Waite et al. 2021 [21] | Cavalier-Smith 2020 putrezit, balegar de animale si mediu marin [21].

Nitrospirota, Nitrospiraeota, Nitrospirota contine taxoni nitrificanti, care oxideaza

Garrity & Holt Oren et al. 2015 nitritii Tn nitrat (bacteriile de oxidare a nitritilor), [21].

2021 [21]

Gemmatimonadota Gemmatimonadaeota, | Alcatuiesc aproximativ 2% din comunitatile bacteriene

Oren et al. 2015

din sol. Un numar mai mic a fost gasit si in diverse medii
acvatice [21, 25].

Cyanobacteria, Cyanophyta Produc oxigen, pot fi utile in agricultura, deoarece au

Stanier, 1973 Cyanobacteriota capacitatea de a fixa azotul atmosferic in sol [26].

Cavalier-Smith,

2002 [26]

Patescibacteria, Parks Traiesc la suprafata altor bacterii si pe seama lor. Sunt

et al. 2018 [27] responsabile pentru indepartarea nutrientilor si recuperarea
resurselor in statiile de tratare a apelor uzate [27].

Chlorofiexota, Chloroflexi, Fototrofe, dar nu produc oxigen ca cianobacteriile.

Garrity and Holt Garrity and Holt 2001 | Folosesc compusi cu sulf redus, ca tiosulfatul sau sulful

2021 [21] elementar [21].

Fibrobacterota, Fibrobacteraeota, Degradeaza celuloza, includ multe dintre bacteriile

Garrity & Holt Oren et al. 2015 majore din rumen [21].

2021 [21]

Filumurile aveau o prestantd diferitd n comunitatea procariotelor. Astfel, in solul rotatiei de de culturi
furajere fara participarea lucernei, dintre bacterii cea mai mare abundenta (fig.1) a Inregistrat filumul Pseu-
domonadota (33,01%), atingand cele mai mari valori in solul fondului mineral, cele mai mici identificandu-
se in solul fondului nefertilizat (31,27%). Acesta a fost urmat de filumul Actinomycetota cu cea mai mare
abundenta, de asemenea, 1n solul fondului mineral (27,99%) si cea mai mica — in solul fondului nefertilizat
(25,24%). Reprezentantii filumului arhean Nitrososphaerota (8,15-9,75%), Bacteroidota (12,50-14,63%)
s1 Acidobacteriota (5,00-5,56%) invers, atingeau cele mai inalte valori in solul nefertilizat si pe cele mai
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mici — 1n solul fondurilor fertilizate. O prestatie similard au manifestat si bacteriile Bacteroidota, preferand
conditiile solului nefertilizat (14,63%), pe cand cele ale solului cu adaus de substante organice erau mai
putin agreate (12,5%). Filumul Bacillota, care, dupa cum se stie, cuprinde bacterii, capabile sa descom-
puna substante organice complexe sau greu accesibile, Inregistra abundenta sa maxima in solul fondului
mineral si organic (7,24%) si cea minima — in solul fondului nefertilizat (7,02%), variind neinsemnat pe
variante. Pentru microorganismele, care apartineau filelor Verrucomicrobiota, Myxococcota si Cyanobac-
teria mai acceptate erau conditiile fondului organic (2,48; 1,91 si 2,03%, respectiv), in comparatie cu cele
ale fondului mineral (2,00; 1,85 si 1,04%, corespunzator). Bacteriile Gemmatimonadota si Nitrospirota au
inregistrat cele mai Inalte valori, de asemenea, in solul fondului organic (0,88 si 0,46%), corespunzitor,
semnificativ, nedeosebindu-se pe variante, pe cand cele de Patescibacteria — in solul fondului nefertilizat
(0,19%). Reprezentantii filumurilor Planctomycetota, Chloroflexota si Fibrobacterota au fost identificati in
toate variantele doar in marime de cca 0,01%.

100%
Pseudomonadota
90% Actinomycetota
80% [ Nitrososfphaerota
m Bacteroidota
T0% m Bacillota
60% m Acidobacteriota

B Verrumicrobiota
50% m My=ococcota

m Cyanobacteria

50%
40%
B Gemmatimonadota
30% m Nitrospirota
20% Patescibacteria
Planctomycetota

10% u Chloroflexota

0% m Fibrobacterota

martor mineral orgamic martor] minerall orgamcl natural

Figura 1. Spectrul filelor de procariote ale cernoziomului tipic si abundenta lor in fondurile expe-
rimentale: martor, mineral, organic — asolamentul cu lucerna si martor1l, minerall, organicl — asola-
mentul fira participarea lucernei, natural — fisie forestiera, %

In solul asolamentului cu lucerna, prezenta procariotelor a fost similard, desi se deosebea numeric:
filumurile Pseudomonadota si Actinomycetota au atins cele mai inalte valori, de asemenea, in solul fon-
dului mineral (35,46 si 26,47%), respectiv si cele mai mici — in solul fondului nefertilizat si organic Pse-
udomonadota (31,12%) si respectiv Actinomycetota (24,44%). Arheile Nitrososphaerota, spre deosebire
de cele din solul asolamentului fard lucerna aveau valori mai mari de abundenta si s-au plasat pe locul
3 dupa valorile acestui indicator (11,2-11,63%), intrecand bacteriile Bacteroidota (8,23-11,20%). Arheile
Nitrososphaerota preferau mai mult conditiile fondului nefertilizat si mineral (11,63%) si mai putin pe cele
din fondul organic (11,20%), pe cand Bacteroidota, invers, se dezvoltau masi bine in conditiile fondului
nefertilizat (11,20%), cele ale fondului organic fiind mai putin acceptate (8,23%), cedand dupa valorile sale
celor din asolamentul fard participarea lucernei. Filumul Bacillota inregistra abundenta sa maxima in solul
fondului organic (9,05%) si cea minima — in solul fondului mineral (4,20%). lar reprezentantii filumului
Acidobacteriota atingeau cele mai inalte valori in solul fondului organic (6,13%) si pe cele mai mici — in
cel ale fondului nefertilizat (4,12%). Pentru microorganismele, care apartineau filelor Verrucomicrobiota
si Myxococcota mai acceptat era mediul fondului nefertilizat (2,21 si 1,57%), respectiv, in comparatie cu
cel al fondului mineral si organic (1,79 si 1,46% s1 1,57 si 1,38%), corespunzator. Bacteriile Cyanobacteria
inregistrau o abundenta mai inaltd Tn solul fondului organic si mineral (1,79% si corespunzator 1,57%) si o
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abundentd mai joasa — in solul fondului nefertilizat (1,28%). Gemmatimonadota a inregistrat cele mai Tnalte
valori in solul fondului mineral si nefertilizat (0,86 si 0,84%), corespunzator, si cele mai mici — in solul fon-
dului organic (0,65%), semnificativ, nedeosebindu-se pe variante. Reprezentantii de Nitrospirota preferau
mai mult solul fondului nefertilizat (0,72%), apoi conditiile celui mineral (0,59%) si organic (0,43%), pe
cand cele de Patescibacteria — au avut o prestatie iniforma pe variante (0,58-0,59%). Reprezentantii filu-
murilor Planctomycetota, Chloroflexota si Fibrobacterota au avut o pondere similara cu cei din asolamentul
fara participarea lucernei.

In solul fondului natural al fasiei forestiere au fost inregistrate, in majoritatea cazurilor, valori medii de
abundenta, cu cele mai nalte valori evidentiindu-se Verrucomicrobiota (4,36%) si Cyanobacteria (2,15%),
1ar cele mai mici — pentru Bacteroidota (7,38), Nitrospirota (0,43%) si Patescibacteria (0,52%), neavand
nici un filum cu abundenta >5%. Astfel, constataim ca, comunitatea microbiana este ca o ,,0glinda”, care re-
flecta caracteristicile habitatului, iar diversitatea acestuia reprezinta posibilitdtile ascunse ale microcosmo-
sului solului [28-29]. In legitura cu aceasta, caracterizarea metagenomica a solurilor este solicitatd pentru
evaluarea stabilitatii ecosistemelor solului sub influenta factorilor naturali si antropici. De aici rezida, ca
procariotele ar trebui sa fie clasate in Registre de evidentd si ocrotite de stat de rand cu alti reprezentanti ai
lumii vii. Nemaivorbind despre faptul, cd multe procariote sunt cunoscute ca microorganisme-indicatoare.
Deci, peste ani la identificarea lor se poate stabili: aceste microorganisme persista, au disparut, le-a crescut
numadrul sau a scazut, au aparut forme noi etc

In fig. 2 e prezentati forma curbelor de dominanta procarioti, demonstrind ci variantele studiate se
disting dupd abundenta prin individualitatea sa. Conform principiilor ecologice, cu cat curba este mai mare
si mai netedd, cu atat este mai mare diversitatea lor pentru un anumit numar de taxoni. Din figura se poate
observa, ci cea mai inalti si cea mai uniforma curba apartine fondului natural. in mod similar, se formeaza
curba fondului mineral, organic si nefertilizat, ce contureaza o distanta strictd intre ele. Astfel, distanta din-
tre curbele fondului natural, organic, mineral si nefertilizat se distinge bine la nivelul filelor cu abundenta
>5%, apoi scade, aparand fie deasupra, fie sub conturul limitei (planului) la nivelul celor cu abundenta 1-5%
si dispare complet in gama celor ce au avut o pondere <1%. O astfel de analizd nu numai ca a confirmat
regularitatile stabilite anterior, dar a relevat si faptul ca filumurile indiferent de abundenta sa se manifesta
ca active, fie privandu-se, fie dobandind un nou statut in comunitate. Cel mai mult, ele s-au manifestat in
solul fondului mineral, apoi nefertilizat, natural si organic, In comparatie cu analiza anterioara. Aceasta este
o dovada suplimentard ca, indiferent de statutul ierarhic al microorganismului, ele sunt in interactiune con-
stantd si sunt foarte importante pentru functionarea echilibratd a comunitatii microbiene. Deci, diversitatea
microorganismelor din sol determind amploarea functiilor ecologice ale solurilor studiate, in care are loc
interactiunea dintre partile vii si nevii ale solului in concurenta sa pentru sursele de nutritie, determinand
astfel formarea de comunitati microbiene diferentiate [8].

Prin urmare, analiza metagenomica a cernoziomului tipic al Moldovei, reflectand diversitatea reala
a comunitatilor procariote din sol, indicad o modificare a abundentei procariotelor sub influenta ge-
nerald pe termen lung a factorilor de mediu si antropici. Individualitatea dezvaluitd a microbiomilor
si diferentele stabilite in compozitia taxonomica a procariotelor, de-facto, se prezintd sub mai multe
aspecte. In primul rand, prezenta unui numar egal de filumuri atat numeric cat si calitativ releva fap-
tul, ci variantele cernoziomului tipic studiat sunt inrudite. In al doilea rand, abundenta diferentiati a
lor marturiseste cd ele sunt active, interactionea Intre ele unele devenind dominante, altele — obisnuit
sau rar antélnite. In al treilea rand, procariotele avind o pondere insemnati in structura substantei vii
pot ascunde urme ale unor procese evolutive foarte vechi, care ,,la suprafata” scot la iveala intrebari
legate de influenta factorilor de mediu asupra structurii comunitatilor microbiene din sol, o serie de
probleme, asociate cu fertilitatea solului si folosirea terenurilor agricole, in timp ce ,,in profunzime”
exista probleme asociate nu numai cu evolutia biosferei, ci si cu originea vietii pe Pdmant [4, 30-33].
Tot odatd, in competitia lor pentru substratul nutritiv sdrac al solurilor antropice si in manifestarea
potentialului ridicat de adaptare la conditiile mereu schimbatoare de mediu, determind amploarea
functiilor ecologice ale cernoziomului cu continut de humus scazut, in care se produce interactiunea
intre partile vii si cele nevii ale solului [34].
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Figura 2. Forma curbelor de dominanta-diversitate a filumelor procariote din cernoziomul tipic al
Stationarului de Camp al Academiei de Stiinte ,,Biotron”, aranjate in functie de ,,semnificatia lor”, %:
A — asolamentul cu participarea lucernei, B — asolamentul fara participarea lucernei

Acest lucru ne permite sa percepem comunitatile microbiene ca o unitate functionald, care, pe de o parte,
depinde complet de conditiile habitatului si, pe de altd parte, sa constientizam, ca ele reprezintd unul din
principalii factori In formarea acestuia [28]. Totodata, este evident, cd diversitatea lor reflectd insusirile
habitatului, care la randul sau sunt strans legate de multifunctionalitatea si caracteristicile specifice ale
microorganismelor si cd insusirile microbiomului solului, la randul sau, pot servi ca un indicator universal
si foarte sensibil al starii de sanatate a solului, inclusiv la optimizarea si biologizarea sistemelor agricole.

Datorita acestui fapt, procariotele joaca un rol exceptional in determinarea specificitatii comporta-
mentului lor Tn mediul biologic studiat, precum si in rolul pe care il joacd ca elemente de constructie
a substantei organice din sol. Aceste proprietati sunt cele care caracterizeazd procariotele ca elemente
structurale ale substasntei vii din sol, care alcatuiesc motoarele moleculare ce produc functii esentiale in
sistemele vii.

Concluzii

1. Conform datelor metagenomice s-a stabilit cd, spectrul comunitatilor procariote ale cernoziomului
studiat este format din 15 filumuri: Pseudomonadota, Actinomycetota, Nitrosophaerota, Bacteroido-
ta, Bacillota, Acidobacteriota, Verrucomicrobiota, Myxococcota si Cyanobacteria, Gemmatimonado-
ta, Nitrospirota Patescibacteria, Planctomycetota, Chloroflexota si Fibrobacterota, 14 dintre care fi-
ind reprezentanti ai domeniului Bacteria (91,85-88,37%) si unul, Nitrosophaerota — reprezentant al
domeniului Archaea (8,15-11,63%). Primele noua dintre ele au inregistrat o abundenta >1%, iar filele
Pseudomonadota (31,12-35,46%) si Actinomycetota (31,12-35,46%) au avut cea mai mare proportie in
microbiomii solului.

2. In toate variantele experimentale au fost identificati reprezentantii putin studiati, dar potential prezenti
in sol de la inceputul timpurilor, ai domeniului Archaea. Cea mai mare pondere a lor a fost identificata
in microbiomii cernoziomului antropic, apartinand grupului filogenetic Nitrososphaerota (8,15-11,63%).
Filumurile Gemmatimonadota, Nitrospirota, Patescibacteria, Planctomycetota, Chloroflexota si Fibrobac-
terota au avut o pondere <1% si au constituit procariotele rar intalnite.

3. Procariotele edafice, avand o pondere Insemnata in structura substantei vii din soluri, la interactiunea
sa cu partile nevii in concurenta pentru substantele nutritive, determina formarea de comunitati microbiene
diferentiate si reprezintd, astfel, nu numai o parte componenta importanta a solului si un factor principal de
formare a lui, dar si un indice sensibil al starii de sandtate al acestuia.
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