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APRECIERE ECOLOGICA A DIVERSITATII COMUNITATILOR
PROCARIOTE DIN SOL
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Studiul diversitdtii taxonomice a microbiomului procariotic din cernoziomul carbonatic al RM la nivel de in-
crengdturi are loc in premierd. S-a constatat cd spectrul comunitatilor procariote e format din 17 componente, ceea
ce denota o varietate biologica a procariotelor aparent inalta. Evaluarea diversitatii procariote prin indicii ecologici
Shannon, Margalef si Jacquard a relevat, insa, prin faptul ca aceste comunitati procariote nu numai ca se caracteri-
zeaza printr-o diversitate biologici joasa. In functie de tipul si cantitatea fertilizantului, diversitatea lor biologici se
afla In continua scédere, Inregistrand si o similaritate inaltd intre optiuni. Aceasta situatie poate conditiona diminuarea
sanatatii solului si, cel mai important — a sanatatii umane. Avand in vedere relatia complexa dintre microorganismele
solului si microbiomul uman, conservarea si/sau sporirea diversitatii microorganismelor solului devine o sarcina
extrem de importantd pentru umanitate Intru sustinerea si mentinerea vietii pe Pamant.

Cuvinte-cheie: procariote, analiza metagenomica, gena 16S ARNy, diversitate biologica, indici ecologici, cerno-
ziom carbonatic.

ECOLOGICAL ASSESSMENT OF COMMUNITY DIVERSITY SOIL PROKARYOTES

The study of the taxonomic diversity of the prokaryotic microbiome in the carbonate chernozem of the Republic of
Moldova at the phylum level is taking place for the first time. It was found that the spectrum of prokaryotic commu-
nities consists of 17 components, which denotes an apparently high biological variety of prokaryotes. The assess-
ment of prokaryotic diversity using the Shannon, Margalef and Jacquard ecological indices revealed, however, that
prokaryotic communities are not only characterized by low biological diversity. Depending on the type and amount
of fertilizer, their biological diversity is constantly decreasing, also recording a high similarity between options. This
situation may condition the decline of soil health and, most importantly, human health. Given the complex relations-
hip between soil microorganisms and the human microbiome, the preservation and/or increase of the diversity of soil
microorganisms becomes an extremely important task for humanity in order to support and maintain life on Earth.

Keywords: prokaryotes, metagenomic analysis, 16S rRNA gene, biological diversity, ecological indices, carbonate
chernozem.

Introducere

Odata cu descoperirea celui de-al treilea domeniu al vietii — Archaea [27], procariotele includ doud dome-
nii — Bacteria si Archaea, reprezentand ,,unitatea elementara si baza universald a vietii” [6]. Aproximativ 5%
din numarul total de procariote de pe Pamant, estimat la 102*~10%° organisme, sunt concentrate in sol [4].
Diversitatea microbiotei solului in general si a procariotelor, in particular, este un factor important in stabilitatea
biologica a solului, intensitatea si directia multor procese biochimice din sol si un instrument de biodiagnostic
cu un potential informativ larg [32]. La evaluarea diversitatii comunitatilor biologice se utilizeaza diversi in-
dici — indicatori numerici calculati pe baza numarului de taxoni dintr-o comunitate si a numarului de indivizi
din diferiti taxoni. Important este ca aprecierea sa includd doud componente: bogdtia (numarul de taxoni) si
uniformitatea (abundenta relativd) a taxonilor. Metagenomica utilizeaza o varietate de indici de diversitate,
inclusiv cei clasici, utilizati pe scard larga in ecologie pentru analiza comunitatilor de organisme superioare
si unii mai specifici, propusi relativ recent [33] . Unii dintre cei mai simpli indici de diversitate, care nu iau n
considerare abundenta relativa a taxonilor sunt indicele Margalef. Calculul lor ia in considerare doar numarul
de taxoni detectati — S si numarul total de indivizi — N. Totodata, similaritatea structurii comunitatilor bacteri-
ene se determind conform indicelui Jaccard. Cel mai frecvent indice utilizat pentru caracterizarea diversitatii
comunitatilor microbiene este indicele Shannon, uneori numit si indicele Shannon-Wiener — H [32].
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Metagenomul solului este specific prin structura sa, caracterizat printr-o diversitate taxonomica extrem
de mare a microorganismelor [6] si, de regula, prin absenta unor dominanti clar exprimati la un nivel ta-
xonomic scdzut, de aceea numai aplicarea unor indici potriviti de apreciere a diversitdtii comunitatilor mi-
crobiene poate releva adevarata diversitatea lor. Cu toate acestea, in timp ce 1n ecologia clasica, aplicarea
diferitilor indici de diversitate si a limitelor variabilitatii lor sunt bine cunoscute, pentru datele metageno-
mice aceste aspecte abia se contureaza.

Scopul studiului de fata I-a constituit determinarea diversitatii comunitatilor procariote din sol si apre-
cierea ei cu ajutorul unor indici ecologici de diversitate.

Metode si materiale aplicate

Obiectul studiului a fost reprezentat de comunitatile microbiene ale cernoziomului carbonatic: usor lutos
cu 2,5-3,0% humus, 0,8-1,5 mg /100 g fosfor mobil (dupa Machigin), 18-22 mg/100 g potasiu schimba-
bil si 1,8-2,2% carbonati in stratul de sol de 0-20 cm. Studiile au fost efectuate in perioada 2020-2022 in
cadrul unui experiment stationar de lunga duratd a Universitatii Agrare ,,Chetrosu”, raionul Anenii-Noi
(infiintat in 1950). Probele de sol au fost colectate primavara de sub plantele de grau de toamna dintr-o
rotatie de culturi cu opt cdmpuri, in urmatoarele variante: 1 — fara ingrasaminte din 1950, 2 — ingragsaminte
minerale, 3 — ingrasdminte organice si 4 — parloagd. Ratele de ingrasamant: total pentru rotatia culturilor:
N675P480K480 (N9OP60K 60 pentru fiecare culturd de porumb boabe, N120P60K60 pentru grau de toam-
nd Tnainte de porumb si Tnainte de floarea-soarelui, N45P60K60 pentru floarea-soarelui si mazare). Total
pentru rotatia culturilor: 144 t/ha de gunoi de grajd semi-putrezit (40 t pentru fiecare culturd de porumb/ boa-
be, 22 t pentru grau de toamna Tnainte de porumb si inainte de floarea-soarelui, 20 t pentru floarea-soarelui).

Analiza metagenomica la prima etapa a inclus extragerea ADN-ului din probele de sol. Pentru aceas-
ta a fost utilizat un kit de reactivi MACHEREY-NAGEL NucleoSpin Soil de la MACHEREY-NAGEL
(Germania), conform instructiunilor producatorului. Analiza taxonomicd a comunitatii procariote a fost
determinatd pe baza analizei bibliotecilor de ampliconi a fragmentelor de operoni ribozomali, aplicand pri-
merii universali F515/R806 pe regiunea variabila a genei 16S rRNA-v4 (GTGCCAGCMGCCGCGGTAA/
GGACTACVSGGGTATCTAAT). Acesti primeri sunt specifici pentru o gama largd de microorganisme,
inclusiv bacterii si arhei [1]. Toti primerii aveau secvente de serviciu care contineau linkeri si barcoduri
(necesare pentru secventiere, folosind tehnologia Illumina). Reactia in lant a polimerazei (RLP) a fost efec-
tuatd intr-un amestec de reactie de 15 ml continand 0,5-1,0 unitati de activitate Q5® High-Fidelity ADN
Polymerase (NEB, SUA), 5 pM fiecare primer direct si invers, 10 ng de ADN sablon si 2 nM din fiecare
dNTP (Life Technologies). Amestecul a fost denaturat la 94°C timp de 1 minut, urmat de 35 de cicluri de
94°C timp de 30 s, 50°C timp de 30 s si 72°C timp de 30 s. Elongarea finald a fost efectuata la 72°C timp
de 3 minute. Produsele RLP au fost purificate conform metodei recomandate de Illumina folosind AM-
PureXP (BeckmanCoulter, SUA). Prepararea ulterioara a bibliotecilor a fost efectuatd conform Ghidului
de preparare a kitului de reactivi MiSeq (Illumina). (https://support.illumina.com/documents/documenta-
tion/chemistry documentation/16s/16s-metagenomic-library-prep-guide-15044223-b.pdf). Bibliotecile au
fost secventiate conform instructiunilor producatorului pe un instrument Illumina MiSeq (Illumina, SUA)
utilizand MiSeq® ReagentKit v3 (600 cicluri) cu citire dubla (2x300 nt). Datele obtinute ca urmare a
secventierii probelor au fost procesate utilizind pachetele software ,, Trimmomatic” [3] si ,,QIIMe” [4].
Identificarea taxonomica a fost efectuatd folosind baza de date SILVA. Analiza metagenomica a fost efec-
tuata folosind echipamentele Centrului Rus de Cercetare: Tehnologii Genomice, Proteomica si Biologie
Celulara al Institutului de Microbiologie Agricold, Sankt Petersburg, Rusia.

Pe baza datelor obtinute a fost calculatd diversitatea ecologicd a procariotelor, precum si diversi indici
ecologici de diversitate a lor [31, 32]. Diversitatea alfa (adica diversitatea Tn cadrul unei comunitati micro-
biene): indicii Margalef (d1 = S — 1/InN). Diversitatea generala: indicii Shannon (H* =— X(ni/N)log(ni/N)),
unde S — este numarul de specii procariote, N — este masa totald, ni — este estimarea ,,contributiei” masei
fiecarei increngaturi. Diversitatea beta (diversitatea dintre comunitati): indicele Jaccard, Kj = c/a+b+c, unde
a— este numarul de specii din prima parcela de proba, b — este numarul de specii din a doua parcela de proba
si ¢ — este numarul de specii comune primei si celei de-a doua parcele.
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Continut (procese descrise si rezultate obtinute)

Secventierea de randament inalt a genei 16S rARN a relevat ca spectrul comunitatii procariote a cer-
noziomului carbonatic este format din 17 increngaturi (Tab. 1): Actinomycetota, Pseudomonadota, Bac-
teroidota, Bacillota, Acidobacteriota, Verrucomicrobiota, Planctomycetota, Myxococcota, Nitrospirota,
Gemmatimonadota, Cyanobacteriota, Patescibacteriota, Chloroflexota, Fibrobacterota, Abditibacteriota,
Bdellovibrionata si Nitrososphaerota, fiind un numar incomparabil de mare cu informatia obtinutd prin
metoda traditionald de studiu [4, 5]. Primele 16 increngdturi reprezinta domeniul Bacteria, iar increngétura
Nitrososphaerota apartine domeniului

Tabelul 1. increngiturile procariote ale cernoziomului carbonatic din Republica Moldova*

Denumire stiintifica

Scurta descriere, sursa bibliografica

Garrity et al. 2021 [16]

Stackebrandt et al. 1988
Garrity et al. 2005

internationala Sinonime
Actinomycetota, Actinobacteriota Formeaza relatii simbiotice cu plantele, participa la des-
Goodfellow, 2021 [16] |Oren et al. 2015 compunerea azotului si fixarea lui. Se intalnesc in medii
Actinobacteria, bogate in nutrienti. Multe forme sunt patogene. Multe din-
Goodfellow. 2012 tre ele formeaza substante biologic active [16].
Pseudomonadota, Proteobacteria, Sunt omniprezente in sol si apd. Trdiesc in simbioza cu

plantele, fixdnd azotul. Contin multi agenti patogeni si
sunt surse de antibiotice [20-21].

Krieg et al. 2021 [16]

Oren et al. 2015

Nitrososphaerota, Thaumarchaeota, Arhei raspandite in mediile terestre, cu stramosi termofili.
Brochier-Armanet et al. | Brochier-Armanet et al. | Sunt oxidanti de amoniac si joaca un rol important in ci-
2021 [16] 2008 clurile azotului si carbonului [27].

Bacillota, Firmicutes, Garrity & | Specii simbiotice, extrem de adaptate la tractul gastroin-
Gibbons and Murray | Holt 2001, Bacillota, testinal. Sunt raspandite si in rizosfera [16].

2021 [16] Whitman et al. 2018

Bacteroidota, Bacteroidacota, Alcétuiesc ~30% din microbiomul intestinal al soarecilor

si omului, multe produc endospori in conditii extreme din
diverse medii si includ agenti patogeni [12].

Hedlund 2021 [16]

Oren etal. 2015

Acidobacteriota, Acidobacteria, Acestea sunt abundente si omniprezente in sol si participa
Thrash, Coates, [16] Thrash and Coates. la ciclurile carbonului si azotului [12, 18],

2010
Verrucomicrobiota, Verrucomicrobaeota, Sunt raspandite in mediu, relativ inactive. Consuma pen-

toze sulfatate, metil In timpul infloririi diatomeelor din
apa [12].

Myxococcota,
Waite et al. 2021 [16]

Myxococcia,
Cavalier-Smith 2020

Bacterii alunecatoare, predominant aerobe, se disting prin

comportamentele lor sociale complexe, inclusiv pradarea
cooperativa, motilitatea planantd si formarea de corpuri
fructifere multicelulare sub stres nutritiv. Se gasesc inh me-
dii acvatice si terestre. In ciclurile carbonului si azotului
oxideaza amoniul [16].

Planctomycetota,
Garrity, Holt [16]

Planctomycetacota,
Oren et al. 2015

Larg raspandite inhabitate acvatice si terestre. Joacd un
rol semnificativ in ciclurile globale ale carbonului si
azotului, multe specii fiind capabile de oxidare anaeroba
a amoniului, cunoscute si sub numele de anammox [12].

Zhang et al. 2021

Oren et al. 2015 [16]

Nitrospirota, Nitrospiraeota, Contin taxoni care oxideaza nitritii in nitrati (bacterii care
Garrity & Holt [16] Oren et al. 2015 oxideaza nitritii) [16].
Gemmatimonadota, | Gemmatimonadaeota, | Alcatuiesc ~2% din comunitatile bacteriene din sol si mai

putin din mediile acvatice [28].
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Garrity & Holt [16]

Oren et al. 2015

Patescibacteriota, Patescibacteria, Bacterii foarte mici, traiesc pe suprafata altor bacterii si pe

Parks et al. 2018 Parks et al. 2018 contul acestora. Elimind nutrienti si restabilesc resursele

Candidate phyla Patescibacteriota, in statiile de epurare a apelor uzate [7].

radiation, CPR [7] Dutkiewicz et al. 2025

Cyanobacteriota, Cyanobacteria, Microorganisme fotosintetice care traiesc in diverse medii

Oren et al. 2022 [16] Woese et al. 1985 acvatice si sol. Fixeaza azotul atmosferic [17].

Chloroflexota, Chloroflexi, Bacterii metabolic diverse, variaza de la fototrofe anoxi-

Garrity and Holt 2021 | Garrity and Holt 2001, | gene la anaerobe stricte implicate in respiratia organohalo-

[16] Chlorobacteria, genurilor si degradarea materiei organice. Omniprezente

Cavalier-Smith. 2006 | in medii terestre, acvatice si extreme, cum ar fi izvoarele

termale, sistemele de epurare a apelor uzate si sedimentele
marine adanci. Utilizeaza compusi cu sulf redus ca tiosul-
fatul sau sulful elementar [16].

Fibrobacterota, Fibrobacteraeota, increngéturé bacteriand mica, ce include multe dintre

principalele bacterii din rumen, facilitind degradarea
celulozei vegetale la animalele rumegatoare [16].

Abditibacteriota.
Tahon et al. 2018 [21]

Abditibacteriota,
Tahon, 2018
Candidate division
FBP, Phylum FBP

Raspandite in medii extreme de pe Pamant, in habita-
te cu continut scazut de nutrienti, chemoheterotrofe. Au
rezistenta extrema la antibiotice si compusi toxici.

Bdellovibrionota, Bdellovibrionota, Pradatori obligatorii ai altor bacterii. Sunt diversi si omni-
Waite et al. 2021 [25] | Waite et al. 2020, prezente in mediul inconjurdtor. Microbi mici, in forma de
Oligofiexaeota vibrion, renumiti prin stilul lor de viata pradator obligato-

riu, 1n care invadeaza si consuma alte bacterii.

*Nota — propuse ca file noi, publicatie valida

Archaea. Conform Comitetului International pentru Taxonomie Procariotd (2021), increngaturile sunt
noi, identificate gi/sau confirmate prin analizd metagenomica [8-10, 16]. Procariotele identificate au fost
similare 1n ceea ce priveste compozitia componentelor pe parcursul perioadei de studiu, dar abundenta
lor a variat in functie de variantad. Toate increngaturile (17) au fost prezente doar in solul nefertilizat al
rotatiei culturilor (control). In variantele fertilizate, au fost identificati cate 15 reprezentanti, in timp ce
in solul lasat parloaga au fost identificati doar 13. Increngiturile au diferit si in proportia lor relativa in
comunitate. Conform tabelului 1, de fapt, multe procariote sunt omniprezente in sol si apa [16, 28], au
o gama larga de Insusiri: formeaza relatii simbiotice cu radacinile plantelor, sunt fixatori de azot si/sau
participa la descompunerea materiei organice moarte, fac parte din microbiomul intestinal al oamenilor
si animalelor, au capacitatea de a fixa azotul atmosferic in sol [17], contribuie la sanatatea solului prin
reciclarea nutrientilor si descompunerea deseurilor [7] si pot juca un rol important in ciclurile azotului
si carbonului [12, 18, 27] In acelasi timp, acestea includ multi agenti patogeni pentru plante, animale si
oamenti s1 sunt, de asemenea, surse excelente de antibiotice si alte substante biologic active [20-21] etc.
Pot fi gasite in medii cu disponibilitate ridicatd/redusa a nutrientilor. Cu toate acestea, trasaturile adaptive
care faciliteaza raspandirea lor nu au fost inca studiate in mod adecvat pentru toate mediile [18]. Aceas-
td imagine este in general tipica pentru comunitatile din sol. Literatura de specialitate indicd prezenta
unui numar mare de Actinobacterii, Bacteroidetes si Proteobacterii, chiar si in soluri de diferite origini
si tipuri. Diferenta consta in abundenta microorganismelor, relatia sa cu alte componente si ponderea sa
relativd in comparatie cu totalul procariotelor [12].

Ca alternativa la conditiile de sol, bacteriile s-au identificat in urmatoarea secventa: sol nefertilizat —
fond organic — fond mineral — fond natural (parloagd), in timp ce arheile — au preferat conditiile solului
in directie opusa: fond natural (parloagd) —fond mineral —fond organic — fond nefertilizat.
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Tabelul 2. Structura taxonomica a comunititilor procariote si abundenta increngaturilor pe dife-

rite fonduri ale rotatiei de culturi din cernoziomului carbonatic, cultura — griu de toamna

Nr. s < Fondurile experimentale
Increngitura — - -

d/o nefertilizat mineral organic natural
1. [Actinomycetota 46,53+0,8747 38,55+0,7247 38,17+0,7176 38,17+0,7176
2. | Pseudomonadota 27,02+0,5188 25,72+0,4938 22,40+0,4301 19,80+0,3802
3. | Nitrososphaerota 7,32+0,1369 13,25+0,2478 13,04+0,2439 22,40+0,4189
4. |Bacteroidota 6,68+0,0131 8,55+0,1676 12,42+0,2434 5,11+£0,1002
5. | Bacillota 6,08+0,1179 7,06+0,1369 6,90+0,1339 6,08+0,0608
6. | Acidobacteriota 1,94+0,0361 2,03+0,0378 2,09+0,0389 3,324+0,0618
7. | Verrucomicrobiota 1,37+0,0260 1,71+0,0321 1,37+0,0258 2,09+0,0393
8. | Myxococcota 1,09+0,0207 1,19+0,0225 1,71+0,0323 1,194+0,0225
9. | Nitrospirota 0,52+0,0098 0,65+0,0124 0,65+0,0124 0,48+0,0092
10. | Planctomycetota 0,58+0,0113 0,58+0,0109 0,58+0,0109 0,65+0,0122
11. [ Gemmatimonadota 0,44+0,0086 0,36+0,0069 0,36+0,0069 0,58+0,0113
12. | Patescibacteriota 0,19+0,0037 0,19+0,0017 0,17+0,0032 0,08+0,0015
13. | Cyanobacteriota 0,08+0,0015 0,08+0,0016 0,03+0,0006 0,08+0,0016
14. | Chloroflexota 0,03+0,00057 0,07+0,0014 0,06+0,0012 neidentificat
15. | Fibrobacterota 0,05+0,00095 0,01+0,0002 0,03+0,0006 neidentificat
16. | Abditibacteriota 0,07+0,0013 neidentificat neidentificat neidentificat
17. | Bdelovibrionota 0,01+0,00019 neidentificat neidentificat neidentificat

Evaluarea cantitativd a continutului de procariote din diferite grupuri filogenetice din sol ne permite
sd concluzionam ca comunitatea bacteriana este cea mai sensibild la tipul de utilizare a cernoziomului.
Printre procariotele identificate, cea mai mare abundenta a fost inregistratd pentru microorganismele din
domeniul Bacteria (77,60-92,68%). Lideri printre acestea au fost reprezentantii increngaturii Actinomyce-
tota (38,17-46,53%), atingand cea mai mare valoare in solul fard ingrasdminte si cea mai mica — in solul
fertilizat pe termen lung cu ingrasaminte organice, precum si in solul lasat parloaga. In continuare, printre
majoritatea componentelor comunitdtii procariote, s-au intalnit pe scara largd reprezentanti ai increngaturii
Pseudomonadota (19,80-27,02%), care, in general, au fost de aproape 2 ori inferiori ca numar, inregistrand
totodata variante de dezvoltare similare actinobacteriilor. Al treilea in ceea ce priveste reprezentativitatea
a fost increngitura arheala Nitrososphaerota (7,32-22,40%). In ciuda faptului ci a avut o pondere de cca
jumadtate din a celei anterioare, aceasta a inregistrat cele mai mari proportii in solul de parloaga si cele mai
mici 1n solul nefertilizat, in timp ce in variantele fertilizate aportul arheilor la comunitatea procariota s-a
dublat (13,04-13,25%) fata de solul nefertilizat (7,32%), observandu-se in acelasi timp o prezentd dubld in
solul de parloaga (22,40%) fata de variantele fertilizate (13,04-13,25%) si un exces de aproape 4 ori fata
de solul nefertilizat al asolamentului (7,32%). Increngitura Bacillota (6,08-12,42%) a fost, de aseme-
nea, caracterizatd prin indicatori inalti, distingandu-se prin cele mai mari valori ale abundentei sale in
solul fondului organic si cele mai mici — in solul neprelucrat de parloaga. Procariotele din increngdtura
Bacteroidota au manifestat o pondere de 5,11-8,55%, cele mai mari valori fiind inregistrate in variantele
fertilizate (6,90-8,55%). Remarcabile au fost si increngaturile: Acidobacteriota (1,94-3,32%), Verrucomi-
crobiota (1,37-2,09%) si Myxococcota (1,09-1,71%), care nu s-au distins nici prin fluctuatii mari, nici prin
valori ridicate ale abundentei in comunitate. Acestea au inregistrat cele mai mari valori in solul fondului or-
ganic sau 1n solul de parloaga, iar cele mai mici — 1n solul fondului nefertilizat. Dintre acestea, Increngatura
Acidobacteriota a inregistrat cele mai mari valori (3,32-1,94%), iar increngatura Myxococcota cele mai
mici, in timp ce Verrucomicrobiota (1,37-2,09%) a ocupat o pozitie intermediard printre ele. Urmatoa-
rele 9 Increngaturi s-au distins printr-o contributie foarte mica la abundenta comunitétilor procariote.
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Dintre ele, primele 5 increngaturi: Nitrospirota (0,15-0,65%), Planctomycetota (0,58-0,65%), Gemmati-
monadota (0,36-0,58%), Patescibacteriota (0,08-0,19%) si Cyanobacteriota (0,03-0,08%) au fost compa-
rativ mai frecvente si au prezentat o contributie de 0,03-0,07%, comparativ cu celelalte. Fibrobacterota
(0,01-0,05%) si Chloroflexota (0,03-0,07%) au lipsit in solul fondului natural. lar increngéturile Abdi-
tibacteriota (0,00-0,07%) si Bdellovibrionota (0,00-0,01%), cu o contributie de doar 0,01-0,07% au fost
identificate numai in solul fondului nefertilizat.

Evaluarea diversitatii biologice a comunitétilor microbiene cu ajutorul indicilor ecologici a demonstrat
ca in cernoziomul carbonatic studiat diversitatea biologica a procariotelor aparent nalta, de facto, nu numai
ca este joasa, dar si in continud scadere. Astfel, conform indicilor Margalef (d1), diversitatea alfa a scazut
cu 12-25% fata de martor, iar variantele studiate se succed in urmdtoarea ordine descrescdtoare dupd acest
indicator: nefertilizat (16,63) — mineral (14,63) — organic (14,63) — natural (12,45). Per total, diversita-
tea generald dupa indicele Shannon a relevatca probele solului lasat parloaga au demonstrat cele mai inalte
niveluri de diversitate: indicii Shannon aici au crescut semnificativ (desi aceste valori se considera scazute
si foarte scazute [31]). In timp ce valoarea acestui indicator (H) in solul fondului natural a fost de 1.2, in
solul fondului organic (0,59), mineral (0,62) si nefertilizat (0,60) aceasta a scazut semnificativ. Diversitatea
beta, conform indicelui Jaccard a aratat o similaritate Tnalta si nesemnificativa intre variante: 0,9981-1,000.
Cea mai mare asemanare (1,000) a fost constatata intre solul fondului mineral si celui organic, iar cea mai
micd — Intre variantele arate si solul parloaga de 75 de ani (0,9981). Indicele Jacquard pentru celelalte va-
riante a fost de 0,0992.

Asadar, complexul procariot al cernoziomului carbonatic este format in principal din reprezentanti ai 17
increngituri, ceea ce denoti o diversitatea biologica a procariotelor aparent inalti. Insa aprecierea ecologici
releva, ca ea nu numai ca este joasd, dar si in continud scadere [11, 13, 30]. Compozitia procariotelor si
abundenta acestora au fost similare cu spectrul identificat in alte regiuni [20, 23]. Studii comparative ale
microbiomului solului cu cel al organismului uman au aratat ca increngaturile dominante de procariote sunt
similare, in ciuda reprezentarii lor cantitative diferite [22, 24]. Mai putine potriviri intre microbii din sol si
cel intestinali au fost gasite la niveluri taxonomice inferioare.

Solurile din intreaga lume sunt diverse, la fel ca si microbii lor. Existd doar cateva specii care pot fi
depistate in toate solurile, In timp ce existd numeroase specii rare care se gasesc doar in anumite soluri sau
zone geografice [23, 26]. Industrializarea crescanda a agriculturii conditioneaza diminuarea biodiversitatii
solului [2, 14], ceea ce, la randul sau, da nastere la o serie de probleme pentru umanitate.

1. Schimbarile rezultate in ecosistemele microbiene pot afecta, de asemenea, ciclurile biogeochimice,
ducand la o deficienta a multor nutrienti in sol, desi solul contine tot de ce au nevoie plantele [15]. Problema
consta 1n disponibilitatea nutrientilor usor absorbiti de plante, ceea ce se realizeaza cu participarea micro-
organismelor din sol. Solurile sarace In nutrienti pot provoca carente ale anumitor micronutrienti la plante,
care, la randul lor, conditioneaza deficiente In organismul uman [19, 22].

2. Diminuarea diversitatii microorganismelor din sol induce diminuarea diversitatii microbiomului uman
si, prin urmare, scaderea sanatatii umane si a calitatii vietii omului [29]. Adica, diminuarea diversitatii mi-
crobiomului solului nu Inseamna doar scaderea sanatatii solului. Existd o relatie complexa intre microor-
ganismele solului si microbiomul uman, in care interactiunile cu mediul si nutritia joaca un rol crucial in
mentinerea vietii si sanatatii umane [34], confirmand ca biodiversitatea in general si biodiversitatea micro-
organismelor solului in special sunt esentiale pentru sandtatea umana.

Avand 1n vedere relatia complexa dintre microorganismele solului si microbiomul uman, conservarea si/
sau sporirea diversitatii microorganismelor solului devine o sarcina extrem de importantd pentru umanitate
intru sustinerea si mentinerea vietii pe Pamant. Intelegerea si interpretarea acestor relatii necesita cercetari
suplimentare.

Concluzii

1. S-a stabilit ca spectrul comunitatilor procariote ale cernoziomului carbonatic, conform datelor metageno-
mice, este alcatuit din 17 componente noi, identificate si/sau confirmate prin analiza metagenomica cu randa-
ment Tnalt de secventiere a genei 16S ARNr. Diversitatea biologica a lor a constat din urmatoarele Increngaturi:
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Actinomycetota (38,17-46,53%), Pseudomonadota (19,80-27,02%), Nitrosophaerota (7,32-22,40%), Bacillota
(6,08-12,42%), Bacteroidota (5,11-8,55%), Acidobacteriota (1,94-3,32%), Verrucomicrobiota (1,37-2,09%),
Myxococcota (1,09-1,71%), Planctomycetota (0,58-0,65%), Nitrospirota (0,15-0,65%), Gemmatimona-
dota (0,36-0,58%), Patescibacteriota (0,08-0,19%), Cyanobacteriota (0,05-0,08%), Chloroflexota (0,03-0,07%),
Fibrobacterota (0,01-0,05%), Abditibacteriota (0,01-0,011%) si Bdellovibrionata (0,01-0,07%).

2. Aceasta denoti o diversitate biologici a procariotelor aparent inalti. Insi, evaluarea ei prin in-
dicii ecologici de diversitate Shannon, Margalef si Jacquard a relevat, cd comunitatile procariote nu
numai ci se caracterizeaza printr-o diversitate biologica joasa. In functie de tipul si cantitatea fertili-
zantului, diversitatea lor biologica se afld in continud scddere, inregistrand si o similaritate Tnalta intre
optiuni.

3. Utilizarea pe termen lung a cernoziomului carbonatic a conditionat scaderea diversitatii microorganis-
melor procariote, ceea ce poate conditiona in cele din urma un declin nu numai al sanatatii solului in sine, ci
si al sanatatii si calitatii vietii oamenilor. Avand in vedere relatia complexa dintre microorganismele din sol
si microbiomul uman, conservarea si sporirea diversitatii microorganismelor din sol este o sarcind dificila
pentru umanitate intru pastrarea viatii pe Pamant.
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