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Κλιματική αλλαγή: επιγενετικές διαμορφώσεις και χρήση του μικροβιώματος της ριζόσφαιρας για την 

καταπολέμηση των επιπτώσεών της 

ΠΜΣ Βιολογία Συστημάτων 

Τμήμα Βιοτεχνολογίας 

Εργαστήριο Γενετικής 

ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

 
Το μικροβίωμα της ριζόσφαιρας, και ιδίως τα βακτήρια, είναι απαραίτητο για τη ζωή και την υγεία 

του φυτού, διαμορφώνοντας διάφορες αμοιβαία επωφελείς σχέσεις. Κατά τη διάρκεια της εξέλιξης, 

τα βακτήρια του μικροβιώματος της ριζόσφαιρας έχουν αναπτύξει ορισμένες στρατηγικές επιβίωσης 

σε διάφορα ενδιαιτήματα και σε διαφορετικές περιβαλλοντικές συνθήκες, υπό το πρίσμα της 

επιγενετικής. Η μεταβολική δραστηριότητα σχετίζεται με το μέγεθος του βακτηριακού γονιδιώματος, 

καθώς αυξανομένου του μεγέθους του γονιδιώματος, τόσο πιο σύνθετες είναι οι μεταβολικές 

διεργασίες που πραγματοποιεί, με τα βακτήρια μεγαλύτερου γονιδιώματος να προσανατολίζονται 

στην αντοχή στις περιβαλλοντικές συνθήκες, είτε στην πρόσληψη θρεπτικών συστατικών. Ακόμη, 

δεδομένης της κλιματικής αλλαγής που βρίσκεται σε εξέλιξη και των φυσικών καταστροφών που αυτή 

συνεπάγεται, τα βακτήρια έχουν αναπτύξει διάφορους μηχανισμούς επιβίωσης και ανάκαμψης. Στην 

παρούσα μελέτη δημιουργήθηκε μία βάση δεδομένων που περιλαμβάνει τα πιο άφθονα βακτηριακά 

γένη στη ριζόσφαιρα του εδάφους έντεκα φυτών με σκοπό να εντοπιστεί ο ρόλος που διαδραματίζουν 

στην υγεία των φυτών. Επιπλέον, μέσα από στατιστική ανάλυση λογιστικής παλινδρόμησης 

δημιουργήθηκε ένα μοντέλο πρόβλεψης της επιβίωσης των βακτηρίων αυτών και της ικανότητάς τους 

να προσαρμόζονται σε επικείμενες αλλαγές στις περιβαλλοντικές συνθήκες με βάση τις αλλαγές 

συγκεκριμένων παραμέτρων. Ως αποτέλεσμα, προτείνεται ότι ο τομέας αυτός χρειάζεται περαιτέρω 

διερεύνηση και η μελλοντική έρευνα θα πρέπει να επικεντρωθεί στον έλεγχο των μεταβολών της 

αφθονίας και των πιθανών επιγενετικών τροποποιήσεων στο DNA των κυριότερων βακτηριακών 

γενών του εδαφικού μικροβιώματος, από περιοχές που έχουν πληγεί από τις συνέπειες της κλιματικής 

αλλαγής. Με αυτό τον τρόπο, και σε συνδυασμό με τα στατιστικά μοντέλα θα κρίνεται η 

καταλληλότητα ενός εδάφους για την καλλιέργεια ενός φυτού, θα προβλέπεται η συμπεριφορά των 

βακτηριακών γενών μετά από μία φυσική καταστροφή, ώστε να ληφθούν τα απαραίτητα μέτρα για 

την επαναφορά του εδάφους στις ιδανικές για τα βακτήρια συνθήκες, είτε να προσαρμοστεί το είδος 

της καλλιέργειας με βάση τα νέα χαρακτηριστικά του εδάφους που ευνοούν συγκεκριμένα βακτηριακά 

γένη. 

 

Επιστημονική Περιοχή: Γενετική 

Λέξεις κλειδιά: μικροβίωμα ριζόσφαιρας, κλιματική αλλαγή, επιγενετική 
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Climate change: Epigenetic modifications and the use of rhizosphere microbiome to mitigate its impacts 

MSc Systems Biology 

Department of Biotechnology 
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ABSTRACT 

 
The rhizosphere microbiome, and in particular bacteria, is essential for the life and health of the plant, 

forming various mutually beneficial relationships. During evolution, the bacteria of the rhizosphere 

microbiome have developed certain survival strategies in different habitats and environmental 

conditions, in the light of epigenetics. Metabolic activity is related to the size of the bacterial genome, 

as the larger the genome size, the more complex the metabolic processes it carries out, with bacteria 

of larger genome size being oriented towards either resistance to environmental conditions or nutrient 

uptake. Furthermore, given the ongoing climate change and the natural disasters it entails, bacteria 

have developed various survival and recovery mechanisms. In this study, a database was created that 

includes the most abundant bacterial genera in the soil rhizosphere of eleven plants in order to identify 

the role they play in plant health. In addition, through statistical logistic regression analysis, a model 

was created to predict the survival of these bacteria and their ability to adapt to impending changes in 

environmental conditions based on changes in specific parameters. As a result, it is suggested that this 

area needs further investigation and future research should focus on monitoring changes in abundance 

and possible epigenetic modifications in the DNA of the major bacterial genera of the soil microbiome 

from areas affected by the effects of climate change. In this way, and in combination with statistical 

models, the suitability of a soil for the cultivation of a plant will be judged, the behavior of bacterial 

genera after a natural disaster will be predicted, so that the necessary measures can be taken to restore 

the soil to the ideal conditions for bacteria, or to adapt the type of cultivation based on new soil 

characteristics that favor specific bacterial genera. 
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1.  Εισαγωγή 

1.1 Το μικροβίωμα του χώματος 

 Κατά την τελευταία δεκαετία παρουσιάζεται αυξημένο ενδιαφέρον από την επιστημονική κοινότητα 

για την διερεύνηση της εξέλιξης του μικροβιώματος, αναγνωρίζοντας τη σημασία του τόσο στην 

ανθρώπινη υγεία, όσο και στην υγεία των φυτών, καθώς και τον κρίσιμο ρόλο του σε πολλές 

περιβαλλοντικές διεργασίες, δεδομένου ότι τα μικρόβια αντιπροσωπεύουν περισσότερο από το 60% 

της βιομάζας της Γης [1]. Όπως και συμβαίνει και στον άνθρωπο, είναι γνωστό ότι και τα φυτά 

«φιλοξενούν» πληθώρα μικροοργανισμών σε κάθε προσβάσιμο ιστό τους, όπως βακτήρια, μύκητες, 

πρώτιστα, νηματώδεις και ιούς [2], τα οποία αποτελούν το μικροβίωμά τους. Οι μικροοργανισμοί που 

συμμετέχουν στο μικροβίωμα είναι άφθονοι, ξεπερνώντας, μαζί με τον αριθμό των γονιδίων τους, την 

κυτταρική πυκνότητα του ίδιου του φυτού. Αυτό το χαρακτηριστικό έχει σαν αποτέλεσμα το 

μικροβίωμα να θεωρείται ως το δευτερογενές γονιδίωμα του φυτού. Επομένως, το φυτό μπορεί να 

θεωρηθεί ως ένας υπεροργανισμός, ο οποίος βασίζεται στο μικροβίωμά του ως ένα όργανο για την 

περάτωση ορισμένων λειτουργιών. Ωστόσο, δεν είναι όλοι οι μικροοργανισμοί της ριζόσφαιρας 

ωφέλιμοι για το φυτό. Πιο συγκεκριμένα, κάποιοι από αυτούς είναι ωφέλιμοι (αποκαλούμενοι ως 

«καλοί»), κάποιοι είναι φυτοπαθογόνοι (αποκαλούμενοι ως «κακοί») και κάποιοι είναι 

ανθρωποπαθογόνοι (αποκαλούμενοι ως «άσχημοι») [3]. 

 

Εικόνα 1. Σχηματική αναπαράσταση των λειτουργιών των διαφορετικών τύπων μικροοργανισμών [3] 

Προκειμένου να ταυτοποιηθούν τα βακτηριακά είδη που υπάρχουν στο χώμα πραγματοποιείται η 

αλληλούχηση της υπομονάδας 16S του rRNA που είναι ένα γονίδιο υψηλά συντηρημένο, με μήκος 

περίπου 1.500 bp και περιλαμβάνει 9 υπερμεταβλητές περιοχές (V1-V9) που βρίσκονται ανάμεσα σε 

καλά συντηρημένες περιοχές σε πολλά βακτηριακά είδη [4]. Επομένως, με τη χρήση αυτής της 

μεθόδου μπορούν να ταυτοποιηθούν βακτηριακά είδη, πολλές φορές μέχρι και σε επίπεδο στελέχους, 

δημιουργώντας τις λειτουργικές ταξινομικές μονάδες (Operational Taxonomic Units, OTUs) που 
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προκύπτουν από την ομαδοποίηση παρόμοιων μεταβλητών περιοχών στο 16S rRNA [5]. Έχει βρεθεί 

ότι σε 1 g χώματος περιέχονται πάνω από 1.000 βακτηριακά γονιδιώματα, ενώ στη ριζόσφαιρα του 

φυτού τα OTUs κυμάινονται από περισσότερα από 100, έως και πάνω από 55.000, με τα Acidobacteria 

και τα Proteobacteria να κυριαρχούν [6].  

 Οι μικροοργανισμοί του μικροβιώματος δημιουργούν συνεργατικές σχέσεις με το φυτό στο οποίο 

αποικούν, επιδρώντας άμεσα στην ανάπτυξή του, στην πρόσληψη θρεπτικών συστατικών, την 

προσβολή του από ιούς, καθώς και στην παραγωγικότητά του [6]. Ο πληθυσμός των μικροοργανισμών 

σε ένα φυτό αυξάνεται σταδιακά σε κάθε τμήμα του, δημιουργώντας με αυτό τον τρόπο ξεχωριστά 

ενδιαιτήματα που ξεκινούν από το χώμα και καταλήγουν στα όργανα που βρίσκονται πάνω από το 

έδαφος. Επομένως, η σύνθεση του φυτικού μικροβιώματος σχετίζεται με το κάθε τμήμα του φυτού 

και χωρίζεται στο μικροβίωμα της ριζόσφαιρας, δηλαδή στο χώμα που περιβάλλει τη ρίζα, και στην 

ενδόσφαιρα, δηλαδή το εσωτερικό των άνω και κάτω οργάνων. Στη ριζόσφαιρα κυριαρχούν 

προκαρυωτικά φύλα, όπως Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes και 

Acidobacteria, αλλά και μύκητες όπως Ascomycota και Basidiomycota [7]. Τα μικρόβια της 

ριζόσφαιρας έχουν είτε θετική, είτε αρνητική επίδραση στο φυτό, καθώς επηρεάζεται άμεσα από 

αμοιβαίως ευεργετικά μικρόβια και παθογόνα και έμμεσα από την αποσύνθεση, την έκκριση ορμονών, 

τον ανταγωνισμό από παθογόνα [8]. Η αλληλεπίδραση της ριζόσφαιρας του φυτού και των 

μικροοργανισμών περιλαμβάνει την επίδραση αβιοτικών (τύπος χώματος, κλιματικοί παράγοντες) 

αλλά και βιοτικών παραγόντων (έντομα, είδος φυτού, επιδημίες), καθώς και την ρύθμιση της 

ανάπτυξης, της ανθεκτικότητας σε ασθένειες του φυτού και της σύνθεσης φυτορμονών από τους 

μικροοργανισμούς [9]. Οι πρωταρχικοί μηχανισμοί σηματοδότησης που παρατηρούνται στη 

ριζόσφαιρα μπορούν να κατηγοριοποιηθούν σε τρεις ομάδες, με βάση την οδό επικοινωνίας και τους 

συμμετέχοντες: επικοινωνία μικροβίου- μικροβίου, φυτού με μικρόβιο και μικροβίου με φυτό [10]. 

Στην επικοινωνία μικροβίου- μικροβίου η ένδο-ειδική και δια-ειδική επικοινωνία επιτυγχάνεται 

κυρίως μέσω της σύνθεσης και ανίχνευσης σηματοδοτικών μορίων που παράγονται αυτόματα 

(autoinducers) μέσω ενός μηχανισμού που είναι γνωστός ως Quorum sensing (QS). Ο μηχανισμός QS 

παίζει καθοριστικό ρόλο στην ενεργοποίηση ή απενεργοποίηση της μεταγραφής διαφόρων γονιδίων, 

περιλαμβάνοντας διεργασίες όπως ο σχηματισμός βιοφίλμ και ο χημειοτακτισμός. Στην επικοινωνία 

φυτού- μικροβίου έχουν ταυτοποιηθεί ποικίλα εκκρίματα ρίζας μέσω ενός πολύπλοκου 

διαμεμβρανικού συστήματος, που απαντάται στα περισσότερα φυτά με τη μορφή σημάτων που 

κατευθύνονται προς τα μικρόβια του εδάφους. Τα εκκρίματα αυτά περιλαμβάνουν πρωτογενείς και 

δευτερογενείς μεταβολίτες, όπως σάκχαρα, οργανικά οξέα, αμινοξέα και κολλώδη συστατικά, τα 

οποία αποτελούν ζωτική κινητήρια δύναμη για τη συγκρότηση του μικροβιώματος της ριζόσφαιρας 

[9, 10]. Τέλος, κατά την επικοινωνία μικροβίων- φυτών οι μικροοργανισμοί παράγουν σηματοδοτικά 

μόρια, τα οποία ανιχνεύονται από τα φυτά και επηρεάζουν την ανάπτυξή τους, τη γονιδιακή έκφραση, 

καθώς και την απόκρισή τους στο στρες και τα παθογόνα. Έχουν τη δυνατότητα να ενισχύουν την 

ανάπτυξη των φυτών μέσω της πρόσδεσης αζώτου (Ν), της παραγωγής σιδεροφόρων, της σύνθεσης 

φυτοορμονών (αυξίνες, γιβερελλίνες, κυτταροκίνες), της διαλυτοποίησης του φωσφόρου και της 

παραγωγής ενζύμων που ανακουφίζουν το στρες [10-12]. Με αυτό τον τρόπο, τα φυτά αναπτύσσουν 

συμβιωτικές σχέσεις με τα βακτήρια, με σκοπό τον μετριασμό των αβιοτικών καταπονήσεων. Τα 

περισσότερα μέλη του μικροβιώματος της ριζόσφαιρας λαμβάνουν μέρος σε έναν σύνθετο τροφικό 

ιστό, όπου αξιοποιούν τα θρεπτικά συστατικά που εκκρίνονται από τα φυτά για να επιβιώσουν [3]. Τα 

θρεπτικά συστατικά περιλαμβάνουν κυρίως άζωτο (Ν), φώσφορο (Ρ) και σίδηρο (Fe), καθώς και 

διάφορους πρωτογενείς και δευτερογενείς μεταβολίτες, όπως σάκχαρα, οργανικά οξέα κ.λπ. Το άζωτο 

είναι ένα στοιχείο που υπάρχει σε μεγάλες ποσότητες στη φύση και είναι ένα από τα απαραίτητα 

στοιχεία για την ανάπτυξη των φυτών. Ωστόσο, τα περισσότερα φυτά δεν μπορούν να αξιοποιήσουν 
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άμεσα το άζωτο του περιβάλλοντός τους, κάτι που μπορεί να πραγματοποιηθεί με τη βοήθεια 

μικροοργανισμών που διαθέτουν το ένζυμο της νιτρογενάσης με μία αντίδραση που ονομάζεται 

βιολογική δέσμευση αζώτου, διαδικασία γνωστή στις αζωτοδεσμευτικές συμβιώσεις. Επιπλέον, ο 

φώσφορος είναι εξίσου σημαντικός για την ανάπτυξη των φυτών και υπάρχουν εξίσου 

μικροοργανισμοί που βοηθούν στην απορρόφησή του από το φυτό. Όσον αφορά τον σίδηρο, 

προσφέρεται στα φυτά με τη μορφή οξειδίων του Fe3+ τα οποία βρίσκονται διαθέσιμα σε χαμηλές 

ποσότητες και επομένως, τα φυτά ανταγωνίζονται με τους μικροοργανισμούς για την πρόσληψη του 

σιδήρου. Κάθε φυτό εκκρίνει αυτά τα θρεπτικά συστατικά σε διαφορετικές ποσότητες που εξαρτώνται 

από το γονότυπο, τη φυσική κατάστασή του την κάθε χρονική στιγμή, καθώς και το αναπτυξιακό 

στάδιο στο οποίο βρίσκεται. Ακόμη, τα φυτά εκκρίνουν θρεπτικά συστατικά ως μέρος του ημερίσιου 

κιρκάδιου κύκλου τους. Επομένως, οι μικροοργανισμοί της ριζόσφαιρας επηρεάζονται τόσο από τον 

γονότυπο του φυτού, τη φυσική κατάσταση και το αναπτυξιακό του στάδιο, όσο και από το κιρκάδιο 

κύκλο του, καθώς ανάλογα με τη φάση του κύκλου φωτός- σκότους κυριαρχούν διαφορετικοί 

μικροοργανισμοί στη ριζόσφαιρα [9]. 

 

Εικόνα 2. Οι παράγοντες που καθορίζουν τη σύνθεση του μικροβιώματος της ριζόσφαιρας [13] 

 

1.2 Τα κυριότερα βακτηριακά φύλα του μικροβιώματος 

1.2.1. Proteobacteria 

 Όπως αναφέρθηκε προηγουμένως, τα Proteobacteria αποτελούν τα περισσότερα σε αφθονία 

βακτηριακά είδη στο χώμα. Πρόκειται για gram αρνητικά βακτήρια, τα οποία περιέχουν ενδοτοξίνες 

λιποπολυσακχαριτών (LPS) στο κυτταρικό τους τοίχωμα. Ο κυριότερος ρόλος τους είναι να 

οξειδώνουν το μονοξείδιο του άνθρακα (CO) παράγοντας υδρογόνο, ενώ στην πλειοψηφία τους 

αποτελούνται από μεσόφιλα και ουδετερόφιλα βακτήρια. Τα Proteobacteria αποτελούνται από 
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διαφορετικές υποκλάσεις, όπως τα άλφα, βήτα, γάμα, δέλτα κ.ά. Proteobacteria, ενώ ορισμένα από 

αυτά είναι αναερόβια (Pleomorphomonas carboxyditropha) είτε προαιρετικά αναερόβια (Citrobacter 

amalonaticus) [14]. Τα άλφα Proteobacteria περιλαμβάνουν βακτήρια, τα οποία εμφανίζουν μεγάλη 

συσχέτιση με τους ευκαρυωτικούς οργανισμούς και πολλά από τα γένη που ανήκουν σε αυτή την 

υποκλάση είναι αζωτοδεσμευτικά (π.χ. Rhizobium, Sinorhizobium κ.ά.). Τα βήτα Proteobacteria 

αφορούν κυρίως παθογόνα βακτήρια των φυτών και των ζώων (π.χ. Burkholderia, Azoacrus κ.ά.). Τα 

γάμα Proteobacteria είναι στο μεγαλύτερο μέρος τους ενδοσυμβιώτες των εντόμων και των 

σπονδυλωτών (π.χ. Enterobactiriaceae, Ligionellaceae κ.ά.) [15].  

1.2.2. Actinobacteria 

  Tα Actinobacteria (ή Actinomycetes) βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο χώμα. Πρόκειται για gram 

θετικά βακτήρια που αποικούν στο χώμα, που παλαιότερα κατατάσσονταν σε ξεχωριστή ταξινομική 

ομάδα, διότι τα χαρακτηριστικά τους ομοιάζουν και με τα βακτήρια και με τους μύκητες. Πιο 

συγκεκριμένα, σχηματίζουν μυκήλλια και κονίδια, όπως και οι ατελείς μύκητες, αλλά η κυτταρική 

τους δομή είναι όμοια με των προκαρυωτών και όχι των μυκήτων. Ωστόσο, το κυτταρικό τους τοίχωμα 

δεν περιέχει χητίνη ή κυτταρίνη όπως στα υπόλοιπα βακτηριακά είδη [16]. Είναι αερόβιοι 

μικροοργανισμοί και σχηματίζουν σπόρια, ενώ το γονιδίωμά τους παρουσιάζει μεγάλο ποσοστό σε 

κυτοσίνη (C) και γουανίνη (G) (57-75%). Η ανάπτυξή τους στο χώμα εκτείνεται από 104 έως 108 

αποικίες ανά γραμμάριο χώματος, το βέλτιστο pH στο οποίο ευδοκιμούν είναι σε εύρος από 6,5 έως 

8, ενώ στην πλειοψηφία τους είναι μεσόφιλοι οργανισμοί, αφού προτιμούν θερμοκρασίες από 25 έως 

30οC [17].  

 Αρκετά στελέχη των βακτηρίων αυτών έχουν ως κύριο ρόλο τους να διαλυτοποιούν το κάλιο και τον 

φώσφορο, να μετατρέπουν τα αέρια του αζώτου σε μορφές που μπορούν να αφομοιωθούν από το φυτό 

όπως αμμωνία (διαζωτοτρόφοι), να προωθούν την ανάπτυξη του φυτού, να προλαμβάνουν την 

προσβολή από ιούς, αλλά και να ελαφρύνουν το φυτό από αβιοτικά στρες και προβιοτικά. Εξαιτίας 

των προαναφερθέντων χαρακτηριστικών, τα βακτήρια αυτά, και περισσότερο το γένος Streptomyces, 

χρησιμοποιούνται ως «εμβόλια» στο χώμα, προκειμένου να αυξηθεί η ανάπτυξη του φυτού, αφού 

απελευθερώνουν στο χώμα μεγάλες ποσότητες καλίου και φωσφόρου [16].  

1.2.3. Acidobacteria 

 Πρόκειται για gram αρνητικά βακτήρια που δεν σχηματίζουν σπόρια, με τα περισσότερα βακτηριακά 

είδη να αναπτύσσονται αερόβια σε μεσόφιλες συνθήκες, ενώ αρκετά από αυτά είναι οξεόφιλα 

χημειοετερότροφα. Προκειμένου να μελετηθούν δεν χρησιμοποιείται ως μέθοδος η καλλιέργειά τους 

όπως με τα περισσότερα βακτήρια, καθώς δεν είναι αποτελεσματική. Τα Acidobacteria βρίσκονται σε 

ένα εύρος ενδιαιτημάτων, από τούνδρα μέχρι και σε χώμα ερήμου, ενώ χρειάζονται χαμηλό pH και 

μεγάλη συγκέντρωση διοξειδίου του άνθρακα (CO2) για να αναπτυχθούν [18]. Επιπρόσθετα, τα 

Acidobacteria διαθέτουν τα χλωροσώματα, δηλαδή υπερμοριακές δομές, τις οποίες χρησιμοποιούν 

για να δεσμεύουν το φως του ηλίου. Ακόμη, περιέχουν πολλά μόρια χλωρίου, γνωστά ως 

βακτηριοχλωροφύλλες (BChl) c, d, e, f, από τις οποίες συντίθενται οι υπερμοριακές δομές και τα 

πράσινα βακτήρια των Acidobacteria μπορούν να παράγουν την χλωροφύλλη α (Chlα) [19].  

1.2.4. Planctomycetes 

 Τα βακτήρια Planctomycetes είναι ακόμη ένα βακτηριακό φύλο που βρίσκεται σε σχετική αφθονία 

στο χώμα και παρουσιάζει μεγάλη ομοιότητα με τους ευκαρυωτικούς μικροοργανισμούς και 

συγκεκριμένα τους μύκητες. Πιο συγκεκριμένα, το ιδιαίτερο χαρακτηριστικό αυτών των βακτηρίων 

είναι ότι δεν περιέχουν πεπτιδογλυκάνη (PG) στην εξωτερική τους μεμβράνη όπως τα gram θετικά και 
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τα gram αρνητικά βακτήρια, αλλά αποτελείται από πρωτεϊνικό κυτταρικό τοίχωμα που περικλείει την 

κυτταροπλασματική τους μεμβράνη [20, 21]. Ακόμη, μία οικογένεια των Planctomycetes που 

ονομάζεται anammox έχει την ικανότητα μέσω του αναερόβιου και αυτότροφου μεταβολισμού της να 

οξειδώνει το αμμώνιο, μία διεργασία που πραγματοποιείται στο αμμωνιοξόσωμα και προσομοιάζει τη 

λειτουργία του μιτοχονδρίου στους ευκαρυώτες [21]. Τα βακτήρια αυτά μπορούν να εντοπιστούν 

σχεδόν σε όλους τους τύπους ενδιαιτημάτων, με εκείνο που κυριαρχεί να είναι το χώμα κάθε τύπου, 

ωστόσο τα περισσότερο μελετημένα είναι εκείνα που αποικούν σε υδρόβια ενδιαιτήματα [20]. 

1.2.5. Bacteroidetes 

 Το βακτηριακό φύλο Bacteroidetes βρίσκεται σε αφθονία στο μικροβίωμα των φυτών, με κυριότερο 

ρόλο του να έχει τη μεταφορά φωσφόρου κατά μήκος της ριζόσφαιρας και την προστασία του φυτού 

από παθογόνα [22]. Αποτελείται από τρεις μεγάλες κλάσεις gram αρνητικών βακτηρίων (Bacteroides, 

Flavobacteria, Sphingobacteria [23]) τα οποία δεν παράγουν σπόρια, είναι ραβδόμορφα και 

αναπτύσσονται είτε παρουσία είτε απουσία αέρα [24]. Τα βακτήρια αυτά έχουν την ικανότητα να 

εκκρίνουν έναν συγκεκριμένο τύπο ενζύμων που περιέχουν ενεργούς υδατάνθρακες (CAZymes), τα 

οποία έχουν ως στόχο τη γλυκάνη που περιέχεται στο χώμα. Τα CAZymes βρίσκονται ομαδοποιημένα 

σε περιοχές στο γονιδίωμα όπου χρησιμοποιούνται οι πολυσακχαρίτες, με αποτέλεσμα να 

επιτυγχάνουν καλύτερη οργάνωση του γονιδιώματός τους και να παράγουν μεγαλύτερες ποσότητες 

των ενζύμων την κατάλληλη χρονική στιγμή, δηλαδή μόνο όταν η γλυκάνη που αποτελεί το 

υπόστρωμά τους είναι παρούσα στο χώμα. Η συνεργιστική δράση ενζύμων είναι απαραίτητη για την 

πλήρη αποσύνθεση της γλυκάνης σε γλυκόζη, καθώς είναι αρκετά ανθεκτική λόγω των κρυσταλλικών 

μικροϊνιδίων που περιέχει [25]. Επομένως, η χρήση των CAZymes αποτελεί ένα στοιχείο της εξέλιξης 

των Bacteroidetes προκειμένου να επιβιώσουν στο δύσκολο περιβάλλον του χώματος. 

1.2.6. Verrucomicrobia 

 Το βακτηριακό φύλο Verrucomicrobia βρίσκεται σε μεγάλες συγκεντρώσεις στο χώμα, φτάνοντας 

από 106 έως και 108 κύτταρα ανά γραμμάριο χώματος. Πρόκειται για gram αρνητικά βακτήρια, που 

είναι είτε ραβδόμορφα είτε σχηματίζουν κόκκους και βρίσκονται κυρίως σε υδρόβια περιβάλλοντα, 

στο χώμα και σε ανθρώπινα περιττώματα. Όσον αφορά τις ανάγκες τους σε οξυγόνο, τα συγκεκριμένα 

βακτήρια είναι είτε αυστηρώς αερόβια, είτε προεραιτικά αναερόβια, είτε αυστηρώς αναερόβια, ενώ 

προσλαμβάνουν τον άνθρακα ως πηγή ενέργειας μέσω σακχάρων [26]. Αποτελεί μέλος της 

«υπερομάδας» PVC των βακτηρίων που περιλαμβάνει επίσης τους Planctomycetes, Chlamydia, 

Poribacteria και Lentisphaera. Όπως και στα Planctomycetes τα κυτταρικά διαμερίσματα των 

Verrucomicrobia αποτελούνται από μεμβράνες, ενώ δεν περιέχουν πεπτιδογλυκάνη στο κυτταρικό 

τους τοίχωμα. Ορισμένα στελέχη των βακτηρίων Verrucomicrobia έχουν την ικανότητα να οξειδώνουν 

το μεθάνιο σε αρκετά όξινες τιμές pH που φτάνουν από 0,8 έως 2, ενώ επιπλέον είναι ικανά να 

δεσμεύουν το άζωτο [27, 28]. 

1.2.7. Firmicutes  

 Πρόκειται για ένα βακτηριακό φύλο που τα στελέχη που περιλαμβάνει στην πλειοψηφία τους είναι 

gram θετικά [29] και σχηματίζουν ενδοσπόρια, τα οποία τα καθιστούν ανθεκτικά σε διάφορα 

περιβάλλοντα ακραίων συνθηκών [30]. Εξαιτίας αυτού του ετερότροφου τρόπου επιβίωσης των 

βακτηρίων που σχηματίζουν ενδοσπόρια, παίζουν πολύ σημαντικό ρόλο στον κύκλο του αζώτου στο 

χώμα, ως απονιτροποιητές, σταθεροποιητές του αζώτου και αποικοδομητές του οργανικού αζώτου, 

ενώ συμμετέχουν και στον κύκλο του θείου ως οξειδωτικά του θείου και σε άλλα θρεπτικά συστατικά 

του χώματος, όπως τη μείωση του μαγγανίου. Επιπρόσθετα, έχουν την ικανότητα να διασπούν την 

κυτταρίνη και την ημικυτταρίνη [31]. Σύμφωνα με έρευνα που πραγματοποιήθηκε, η  παρουσία των 
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βακτηρίων Firmicutes στη ριζόσφαιρα των φυτών βοηθά στην πρόληψη λοιμώξεων από παθογόνα 

[32].  

1.2.8. Gemmatimonadetes 

 Πρόκειται για ένα βακτηριακό φύλο που αποτελεί περίπου το 2% του βακτηριακού πληθυσμού στο 

χώμα [33], αλλά και σε θαλάσσια περιβάλλοντα [34]. Είναι gram αρνητικό και μπορεί να επιβιώσει 

τόσο σε αερόβιες, όσο και σε αναερόβιες συνθήκες. Όσον αφορά τις συνθήκες θερμοκρασίας είναι 

κατά βάση μεσόφιλο, αφού αναπτύσσεται σε θερμοκρασίες μεταξύ 25 και 30οC, ενώ οι  βέλτιστες 

τιμές pH κυμαίνονται από 6,5 έως 9,5 με άριστη τιμή το pH 7 [35]. Ένα βακτηριακό είδος που ανήκει 

σε αυτό το φύλο και ονομάζεται Gemmatimonas aurantiaca, έχει την ικανότητα να παράγει 

καροτενοειδή, γι’αυτό και παράγει πορτοκαλί αποικίες, που βοηθούν στο να αποτρέπεται η βλαβερή 

οξείδωση όταν το βακτήριο εκτίθεται στο οξυγόνο [36]. Σύμφωνα με έρευνα που έχει 

πραγματοποιηθεί το βακτηριακό φύλο Gemmatimonadetes είναι αρκετά σπάνιο και ανήκει στην 

κατηγορία των φωτότροφων βακτηρίων, όπως και τα Acidobacteria. Πιο συγκεκριμένα, τα βακτήρια 

που χαρακτηρίζονται ως φωτότροφα μπορούν να φωτοσυνθέτουν και να παράγουν την 

βακτηριοχλωροφύλλη (BChl) [37]. Τέλος, βρίσκονται σε εδάφη πλούσια σε θρεπτικά συστατικά και 

σε οξειδοαναγωγικές καταστάσεις, γεγονός που αναδεικνύει ότι ο μεταβολισμός τους είναι αρκετά 

πολύπλευρος και τα καθιστά πολύτιμα μέλη του μικροβιώματος του χώματος [33].  

 

Εικόνα 3. Κλαδόγραμμα με τα βακτηριακά γένη που απαρτίζουν το μικροβίωμα της ριζόσφαιρας. 

Αναπαρίστανται μόνο εκείνα με σχετική αφθονία πάνω από 0,5%. Η διάμετρος του κάθε κύκλου ορίζει την 

σχετική συχνότητα των βακτηριακών γενών στο σύνολο της ριζόσφαιρας [38] 

 

1.3 Ο ρόλος της επιγενετικής στις στρατηγικές επιβίωσης των βακτηρίων 

 Όπως αναφέρθηκε και προηγουμένως, τα βακτήρια που αποτελούν το μικροβίωμα του εδάφους, 

διαδραματίζουν πολύ σημαντικό ρόλο στο περίπλοκο δίκτυο μικροοργανισμών, επιδεικνύοντας 

εξαιρετική ικανότητα να προσαρμόζονται σε ποικίλες περιβαλλοντικές συνθήκες, έχοντας την 

ικανότητα αρμονικής συνύπαρξης σε διάφορα περιβάλλοντα. Κατά τη διάρκεια της εξέλιξης, τα 

λειτουργικά χαρακτηριστικά αντανακλούν τον τρόπο με τον οποίο τα μικρόβια ανταποκρίθηκαν και 
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προσαρμόστηκαν στις μεταβολές των πόρων και στις στρεσογόνες συνθήκες [39]. Ορισμένοι 

παράγοντες, όπως το pH και η αναλογία άνθρακα προς άζωτο (C:N) του εδάφους, η θερμοκρασία και 

οι ετήσιες βροχοπτώσεις, αποτελούν τους κύριους παράγοντες που καθορίζουν τη δομή και τη 

λειτουργία των μικροβίων [40]. Τα βακτήρια που είναι προσαρμοσμένα σε κάθε ενδιαίτημα, 

μοιράζονται ορισμένα λειτουργικά χαρακτηριστικά, αλλά διαφέρουν σε κάποια άλλα, όπως στη 

μεταβολική τους δραστηριότητα, την περιεκτικότητα σε GC, τον αριθμό των αντιγράφων του γονιδίου 

16S rRNA (rrn copies) που διαθέτουν, καθώς και στο μέγιστο ρυθμό ανάπτυξης. 

 Η προσαρμογή αυτή στα ενδιαιτήματά τους, σχετίζεται στενά με την προσθήκη επιγενετικών 

πληροφοριών στις βακτηριακές νουκλεοτιδικές αλληλουχίες, προκειμένου να αποκτήσουν την 

ικανότητα να διατηρούν σταθερές τις βασικές λειτουργίες της ζωής, όπως είναι ο κυτταρικός κύκλος, 

η αποκατάσταση της φαινοτυπικής ευελιξίας μετά από ένα γεγονός που μειώνει δραστικά τον 

πληθυσμό, συχνά με αντιστρέψιμο τρόπο [41]. Η κατανόηση της επιστημονικής κοινότητας όσον 

αφορά την επιγενετική ρύθμιση στα βακτήρια είναι περιορισμένη συγκριτικά με τις γνώσεις που 

έχουμε για τον άνθρωπο [42]. Ωστόσο, γνωρίζουμε ότι στα βακτήρια οι επιγενετικές τροποποιήσεις 

που προκύπτουν μετά από κάποιας μορφής στρες αφορούν κυρίως τροποποιήσεις του DNA, όπως η 

μεθυλίωση, οι τροποποιήσεις των ιστονών και οι μεταβολές της χρωματίνης [43], χωρίς να 

πραγματοποιούνται αλλαγές στην αλληλουχία του DNA [44], οι οποίες μπορούν να μείνουν 

αναλλοίωτες στον χρόνο και να κληρονομηθούν από γενιά σε γενιά, διαμορφώνοντας με αυτό τον 

τρόπο μία επιγενετική μνήμη προσαρμογής σε δύσκολες συνθήκες [45]. Αντιθέτως, κάποιες φορές τα 

βακτήρια υιοθετούν μία στρατηγική αποφυγής μεταλλάξεων, επειδή οι μεταλλάξεις στην πλειοψηφία 

τους είναι επιβλαβείς και η συσσώρευσή τους εντός των πληθυσμών μπορεί να μειώσει τη φυσική 

κατάσταση των ατόμων που τον αποτελούν [41].  

 Η μεταβολική ικανότητα σχετίζεται στενά με το μέγεθος του γονιδιώματος, διότι αυξανομένου του 

μεγέθους του γονιδιώματος, τόσο περιπλοκότερος είναι ο βακτηριακός μεταβολισμός. Παραδείγματος 

χάρη, τα βακτήρια που διαθέτουν μικρού μεγέθους γονιδιώματα έχουν μεγάλη αφθονία σε γονίδια που 

είναι απαραίτητα για τον πρωτογενή μεταβολισμό, σε αντίθεση με βακτήρια με μεγαλύτερο μέγεθος 

γονιδιώματος που διαθέτουν γονίδια για πιο σύνθετες διεργασίες, όπως την αποικοδόμηση σύνθετων 

πολυσακχαριτών και την παραγωγή δευτερογενών μεταβολιτών. Επιπλέον, ως απόδειξη της 

μεταβολικής προσαρμογής στις περιβαλλοντικές καταπονήσεις, υπάρχει μία αλληλεπίδραση μεταξύ 

επιγενετικής και μεταβολισμού, κυρίως επειδή πολλοί πρωτογενείς και δευτερογενείς μεταβολίτες 

μεταβάλλονται ως αμυντική απόκριση στο στρες [44]. Συμπερασματικά, όταν τα βακτήρια έχουν έναν 

πιο πολύπλοκο μεταβολισμό μπορούν να αποκτήσουν αντοχή στις περιβαλλοντικές καταπονήσεις, να 

έχουν ταχύτερη ανάπτυξη (rrn copies), δυνατότητα ρύθμισης της δραστηριότητας καθώς και 

κατασκευής και επιδιόρθωσης της κυτταρικής μεμβράνης [40].  

 

Εικόνα 4. Η διαφοροποίηση στις μεταβολικές ικανότητες συναρτήσει του μεγέθους του γονιδιώματος [40] 
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 Ορισμένα άλλα βακτήρια είναι προσανατολισμένα στην ανακύκλωση των θρεπτικών συστατικών, με 

μεγάλη ποσότητα μεταφορέων και ανακύκλωση βακτηριακής βιομάζας, ενώ ταυτόχρονα 

παρουσιάζουν αυξημένη προσαρμογή στο μεταβολισμό αζώτου και φωσφόρου συγκριτικά με του 

άνθρακα [40]. Η προσαρμογή ως απόκριση στα μεταβαλλόμενα επίπεδα θρεπτικών συστατικών 

υποδηλώνει ότι αυτοί οι μικροοργανισμοί μπορεί να έχουν υποστεί επιγενετικές τροποποιήσεις. Ο 

ανταγωνισμός για τα θρεπτικά συστατικά στη ριζόσφαιρα, σε συνδυασμό με τα εκκρίματα της ρίζας 

για τον χημικό μετασχηματισμό και τη μικροβιακή δραστηριότητα, αναδεικνύει τον ενεργό ρόλο των 

βακτηρίων στην προσαρμογή του εδάφους στις μεταβαλλόμενες περιβαλλοντικές συνθήκες, 

συμπεριλαμβανομένης της κλιματικής αλλαγής [46]. Επιπλέον, τα βακτήρια με υψηλή περιεκτικότητα 

σε GC στο γονιδίωμά τους επιβιώνουν σε ενδιαιτήματα με μεγάλη αφθονία θρεπτικών συστατικών 

και έτσι τα βακτήρια διαχωρίζονται σε εκείνα που αναπτύσσονται παρουσία πληθώρας θρεπτικών 

(copiotrophs) και σε εκείνα που δεν χρειάζονται μεγάλη συγκέντρωση θρεπτικών για να αναπτυχθούν 

(oligotrophs) [39, 40, 47]. Συμπερασματικά, τα εδαφικά μικρόβια αλληλεπιδρούν μεταξύ τους και με 

τα φυτά με ποικίλους τρόπους, συμβάλλοντας στη διατήρηση και το σχηματισμό διαφόρων 

συστατικών του οικοσυστήματος, ενώ ταυτόχρονα επηρεάζουν κρίσιμες διεργασίες, όπως η σύνθεση 

της φυτικής κοινότητας και η μεταλλοποίηση [48]. 

 

Εικόνα 5. Οι διαφορετικές στρατηγικές επιβίωσης των βακτηρίων σχετιζόμενες με τις μεταβολικές τους 

ικανότητες και τον τύπο του ενδιαιτήματός τους στον παγκόσμιο χάρτη [40] 
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Εικόνα 6. Οι διαφορετικές στρατηγικές επιβίωσης των βακτηρίων κατά την εξέλιξη [40] 

 

 Επιπρόσθετα, ένα ακόμη μέσο προσαρμογής των βακτηρίων στα διαφορετικά ενδιαιτήματα είναι τα 

εξωκυτταρικά κυστίδια που παράγουν. Είναι γνωστό ότι εκτός από τα ευκαρυωτικά κύτταρα, στα 

οποία έχει πραγματοποιηθεί εκτενής μελέτη, τα προκαρυωτικά κύτταρα (και συγκεκριμένα τα 

αρνητικά κατά Gram βακτήρια και τα αρχαία) παράγουν επίσης εξωκυτταρικά κυστίδια (EVs) στην 

επιφάνεια των κυττάρων τους, τα οποία έχουν συνήθως διάμετρο 20-200 nm και αποτελούνται από 

εξωμεμβρανικές πρωτεΐνες, λιποπολυσακχαρίτη (LPS), εξωμεμβρανικά λιπίδια, περιπλασματικές 

πρωτεΐνες, κυτταροπλασματικές πρωτεΐνες, DNA, RNA κ.ά. [49]. Η έκκριση των κυστιδίων τούς 

προσδίδει ευελιξία στα περιβαλλοντικά ερεθίσματα [50],ενώ παράλληλα παίζουν πολύ σημαντικό 

ρόλο στην αλληλεπίδραση τόσο μεταξύ βακτηρίων, όσο και μεταξύ των βακτηρίων και του ξενιστή 

τους. Επομένως, συμβάλλουν στην επιβίωση των βακτηρίων, στον σχηματισμό βιοφίλμ, στην 

οριζόντια γονιδιακή μεταφορά, στην απόκριση στο στρες, στην αφομοίωση των θρεπτικών 

συστατικών, στην ανθεκτικότητα στα αντιβιοτικά και στην ανοσοαπόκριση στα παθογόνα [51]. 

Ακόμη, έχει βρεθεί ότι τα βακτήρια, μέσω των EVs που εκκρίνουν, απελευθερώνουν σηματοδοτικά 

μόρια που είναι υπεύθυνα για το Quorum sensing, (QS) [50] που όπως αναφέρθηκε και παραπάνω 

αποτελεί ένα μέσο επικοινωνίας μεταξύ των βακτηρίων που βοηθά στην πραγματοποίηση πολλών 

σημαντικών για αυτά διεργασιών.  
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Εικόνα 7. Το βιολογικό αντίκτυπο της έκκρισης των εξωκυτταρικών κυστιδίων (EVs) από τα βακτήρια και τα 

αρχαία [50] 

  

1.4 Προσαρμογή στις κλιματικές αλλαγές και επιγενετικές τροποποιήσεις 

 Λαμβάνοντας υπόψη ότι το παγκόσμιο κλίμα μεταβάλλεται με ταχείς ρυθμούς, με προβλεπόμενη 

αύξηση της μέσης παγκόσμιας επιφανειακής θερμοκρασίας της Γης κατά 2.6- 4.8 oC μέχρι το 2100 

[52], αναμένεται να υπάρξει έντονος αντίκτυπος στη συγκρότηση του εδαφικού μικροβιώματος, 

εξαιτίας του γεγονότος ότι τα βακτήρια του εδάφους επηρεάζονται άμεσα όχι μόνο από τις κλιματικές 

συνθήκες, αλλά και έμμεσα από τις μεταβολές στην φυσιολογία, την μορφολογία, τη ριζική έκκριση 

και την ανοσολογική απόκριση των φυτών [53]. Επειδή τα εδαφικά μικρόβια θεωρούνται μέτριοι 

διασπορείς της οργανικής ύλης, η αντίδρασή τους στην κλιματική αλλαγή είναι διαφορετική σε 

σύγκριση με τα φυτά, ωστόσο αυτή η διαφορά μπορεί να επηρεάσει την παραγωγικότητα των φυτών, 

την εγκατάσταση νέων φυτικών ειδών, αλλά και τις μεταξύ τους αλληλεπιδράσεις. Επομένως, το 

μικροβίωμα του εδάφους θα πρέπει να ενισχύσει την αντοχή του τόσο έναντι βιοτικών, όσο και 

αβιοτικών καταπονήσεων και ταυτόχρονα να αυξήσει τη συγκέντρωση των θρεπτικών συστατικών 

που απορροφώνται από τα φυτά, κυρίως μέσω επιγενετικών τροποποιήσεων που προκαλούνται από 

το στρες [44]. Η σταθερότητα των βακτηρίων αξιολογείται συνήθως με τη χρήση τριών πρωταρχικών 

μέτρων: την αντοχή (την ικανότητα να παραμένουν αναλλοίωτα κατά τη διάρκεια μιας διαταραχής), 

την ανθεκτικότητα (την ικανότητα ανάκαμψης σε σταθερή κατάσταση) και τον λειτουργικό 

πλεονασμό (τη διατήρηση των λειτουργικών προφίλ ανεξάρτητα από τις ταξινομικές αλλαγές). Πιο 

συγκεκριμένα, η ανθεκτικότητα μετράται από τις αλλαγές στην κοινότητα ή τις αλλαγές στο 

λειτουργικό προφίλ υπό στρες και έχει αποδειχθεί ότι υπό τον περιορισμό του εδαφικού νερού 

επηρεάζονται κυρίως τα Proteobacteria, με αποτέλεσμα να αυξάνονται σε πληθυσμό τα άλλα 

βακτηριακά φύλα, όπως τα Actinobacteria και/ή τα Firmicutes. Επιπλέον, κατά την πρόβλεψη του 

αντικτύπου του στρες στις βιογεωχημικές διεργασίες που σχετίζονται με την μεταλλοποίηση του 

άνθρακα και του αζώτου, είναι σημαντικό να λαμβάνονται υπόψη οι μικροβιακές αντιδράσεις, διότι 

ορισμένοι στρεσογόνοι περιβαλλοντικοί παράγοντες μπορούν να εμπεδώσουν την ανακύκλωση του 

άνθρακα μειώνοντας τη μεταβολική τους ποικιλομορφία ή περιορίζοντας τη μικροβιακή απορρόφηση 
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του άνθρακα [54, 55]. Με τον ίδιο τρόπο, η ανθεκτικότητα αξιολογείται μέσω των ταξινομικών και 

λειτουργικών προφίλ, αφού τα διαφορετικά φύλα εμφανίζουν ποικιλομορφία στους ρυθμούς 

ανάκαμψης, με τους Planctomycetes και τα Acidobacteria να ανακάμπτουν ταχύτερα μετά από αύξηση 

της θερμοκρασίας του εδάφους συγκριτικά με τα Actinobacteria ή τα Verrucomicrobia. Αυτά τα 

πρότυπα ανθεκτικότητας έχουν αντίκτυπο στις διαδικασίες ανακύκλωσης του άνθρακα, λόγω των 

διαφορετικών χαρακτηριστικών ανάπτυξης και αφομοίωσης μεταξύ των ταξινομικών ομάδων. Τέλος, 

τα λειτουργικά προφίλ μπορεί να παρουσιάζουν αντίσταση ή ανθεκτικότητα υπό την επίδραση στρες, 

ακόμη και όταν αλλάζει η ταξινομική σύνθεση [55]. Συλλογικά, είναι σαφές ότι οι μικροβιακές 

κοινότητες και συμβιώτες θα μπορούσαν να είναι κρίσιμα στοιχεία που υποστηρίζουν την επιβίωση 

του ξενιστή και διευκολύνουν την ταχεία προσαρμογή στις περιβαλλοντικές διαταραχές [56]. 

 Οι πυρκαγιές, είναι ένα επιπλέον πρόβλημα που οφείλεται στην κλιματική αλλαγή, η οποία 

διαταράσσει το οικοσύστημα, καθώς ετησίως καίγεται το 2-3% της χερσαίας έκτασης της Γης [57]. 

Υπό αυτές τις συνθήκες, η επιβίωση των βακτηρίων του εδάφους εξαρτάται από τη θερμοκρασία και 

τη διάρκεια θέρμανσης και έχουν αποκτήσει στρατηγικές επιβίωσης, όπως είναι ο λήθαργος, η υψηλή 

περιεκτικότητα σε GC στο γονιδίωμά τους, καθώς και οι πρωτεΐνες θερμικού σοκ. Ο λήθαργος είναι 

μία φυσιολογική κατάσταση που χαρακτηρίζεται επίσης και ως βαθύς «ύπνος», στην οποία 

εισέρχονται τα βακτήρια κατά τη σταδιακή αντιμετώπιση ενός κατά τα άλλα θανατηφόρου στρες 

(όπως είναι η πυρκαγιά) και περιλαμβάνει μία αξιοσημείωτη μείωση τόσο του ρυθμού ανάπτυξης, όσο 

και της μεταβολικής δραστηριότητας. Όπως αναφέρθηκε και προηγουμένως, τα βακτήρια 

σχηματίζουν μία επιγενετική μνήμη, ως αποτέλεσμα της προσαρμογής τους σε μία περιβαλλοντική 

συνθήκη και έτσι όταν τα βακτήρια απελευθερώνονται από τον λήθαργο, διατηρούν σε κάποια 

κύτταρά τους ορισμένα επιγενετικά χαρακτηριστικά και προάγουν την ανοχή [42], προκειμένου να 

είναι σε ετοιμότητα για μία μελλοντική παρόμοια απειλή. Τα βακτήρια που διαθέτουν αυξημένα 

αντίγραφα rrn (rrn copies) και γρήγορους ρυθμούς ανάπτυξης, μπορούν να εμφανίσουν ένα 

ανταγωνιστικό πλεονέκτημα στην προσαρμογή στην αυξημένη διαθεσιμότητα θρεπτικών συστατικών 

που ακολουθεί μία πυρκαγιά. Ο λήθαργος σχετίζεται με την οικολογική λειτουργία των αποθεμάτων 

σπόρων σε οικοσυστήματα που είναι επιρρεπή σε πυρκαγιές και στο γεγονός ότι ορισμένα βακτηριακά 

φύλα, όπως τα Actinobacteria διαθέτουν γονίδια που σχετίζονται με τη σποροποίηση που τους δίνουν 

την ικανότητα να επιβιώνουν μετά από σοβαρά εγκαύματα. Επιπλέον, μετά από μία πυρκαγιά, 

παρατηρείται ακραία μεταβολή του pH και της οργανικής ύλης του εδάφους. Για το λόγο αυτό, 

εξετάζεται κατά πόσο τα βακτήρια του εδάφους έχουν τη δυνατότητα να αποικοδομήσουν την 

τροποποιημένη από τη φωτιά οργανική ύλη αφού εξαντληθεί ο εύκολα αποικοδομήσιμος άνθρακας 

που απελευθερώνεται από τις πυρκαγιές, όπως για παράδειγμα τα νεκρά μικρόβια και οι λεπτές ρίζες, 

αλλά πριν αποκατασταθούν οι νέες εισροές από τη βλάστηση στα επίπεδα που ήταν προ της πυρκαγιάς 

[58]. 

 Οι υδρολογικές διακυμάνσεις, που οφείλονται επίσης στην κλιματική αλλαγή, οι οποίες αυξάνουν τη 

συχνότητα και την ένταση των πλημμυρών στο έδαφος, θέτουν σημαντικές απειλές για τη 

σταθερότητα και την παραγωγικότητα των οικοσυστημάτων [59]. Επιπλέον, ασκούν σημαντικές 

επιδράσεις στην ποικιλότητα και τη σύνθεση των βακτηριακών κοινοτήτων του εδάφους, εξαιτίας του 

γεγονότος ότι οι εδαφικές πλημμύρες εναποθέτουν στάσιμο νερό και ιζήματα στην επιφάνεια του 

εδάφους, προκαλώντας τοπική μείωση του οξυγόνου, με αποτέλεσμα να εγκλωβίζεται η ανταλλαγή 

οξυγόνου (O2) και διοξειδίου του άνθρακα (CO2) και να μειώνεται η ένταση του φωτός [60]. Εφόσον 

οι μικροοργανισμοί του εδάφους μπορούν να αντέξουν τις μεταβολές αυτών των συνθηκών, η 

πλημμύρα του εδάφους μπορεί να μεταβάλλει προσωρινά την ποικιλομορφία και τη σύνθεση της 

εκτεθειμένης μικροβιακής κοινότητας της ριζόσφαιρας, οδηγώντας σε αλλαγές στη μικροβιακή 
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βιομάζα και την παρουσία διαφόρων μικροβιακών ομάδων. Επιπλέον, έχει αναφερθεί ότι η εδαφική 

κατάκλιση μπορεί να οδηγήσει στην ακινητοποίηση ιχνοστοιχείων, όπως ο χαλκός (Cu), αυξάνοντας 

έτσι την περιεκτικότητα του χαλκού στο έδαφος και επηρεάζοντας την ποικιλότητα των εδαφικών 

μικροβίων. Οι άμεσες επιπτώσεις των υδρολογικών διεργασιών στα βακτήρια του εδάφους μπορεί να 

εξαρτώνται άμεσα από τα βακτηριακά αναπνευστικά χαρακτηριστικά, αντανακλώντας τις 

προσαρμοστικές στρατηγικές που σχετίζονται με τις αναπνευστικές ιδιότητες, όπως αερόβια, 

αναερόβια, προαιρετικά αναερόβια, μικροαερόφιλα, καθώς και τις βιοτικές αλληλεπιδράσεις μεταξύ 

των βακτηριακών ταξινομικών ομάδων. Η προσαρμοστικότητα των προαιρετικά αναερόβιων 

βακτηρίων τους επιτρέπει να ευδοκιμούν τόσο σε περιβάλλοντα που είναι πλούσια σε οξυγόνο, όσο 

και σε περιβάλλοντα με έλλειψη οξυγόνου, σχηματίζοντας ένα βιοφίλμ, δηλαδή μία βασική 

στρατηγική για την εδραίωση της παρουσίας τους σε μια οικολογική θέση. Το βιοφίλμ προσφέρει 

πλεονεκτήματα, όπως θωράκιση έναντι φυσικών και χημικών προκλήσεων και παρατεταμένη 

περιβαλλοντική αντοχή. Στο υποξικό περιβάλλον του πλημμυρισμένου εδάφους, ο σχηματισμός 

βιοφίλμ προσφέρει σημαντικό πλεονέκτημα για επιβίωση, και παρόλο που το βιοφίλμ δεν έχει ακόμη 

συνδεθεί με επιγενετικές τροποποιήσεις, μια πρόσφατη μελέτη αποκάλυψε ότι όταν η DNA 

μεθυλοτρανσφεράση Ν6- αδενίνης ModA2 στον Haemophilus influenzae είναι ενεργοποιημένη, 

προωθεί τον σχηματισμό βιοφίλμ και ταυτόχρονα μειώνει ορισμένες διεργασίες που συμβαίνουν σε 

συνθήκες χαμηλού οξυγόνου [61]. Τέλος, οι έμμεσες επιπτώσεις μπορεί να μεταβάλλουν τη σύνθεση 

των βακτηρίων του εδάφους μέσω ανταγωνιστικών διεργασιών για την πρόσληψη θρεπτικών 

συστατικών, τροποποιήσεων στην ποιότητα και την ποσότητα των εισροών άνθρακα που προέρχονται 

από τα φυτά ή άλλες οδούς [59, 62]. 

 

 

 

 

 



13 
 

2.  Μέθοδοι 

2.1 Δημιουργία βιβλιοθήκης βακτηρίων της ριζόσφαιρας 

 Έπειτα από αναζήτηση στη βιβλιογραφία [40] και με αφορμή τις διαφορετικές στρατηγικές επιβίωσης 

που έχουν αναπτύξει τα διαφορετικά βακτηριακά γένη, ανάλογα με το ενδιαίτημα στο οποίο 

αναπτύσσονται και τις διαφορετικές περιβαλλοντικές συνθήκες που επικρατούν στο κάθε ένα από 

αυτά, καθώς και τις επιγενετικές τροποποιήσεις που έχουν υποστεί, δημιουργήθηκε μία βάση 

δεδομένων από τα κυριότερα βακτήρια σε επίπεδο γένους που αποτελούν το μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας διαφόρων φυτικών ειδών. Πιο συγκεκριμένα, πραγματοποιήθηκε αναζήτηση σε 

πρόσφατες σχετικές έρευνες που αφορούσαν τη μελέτη του μικροβιώματος της ριζόσφαιρας των 

παρακάτω φυτικών ειδών: ελιά, αμπέλι, πορτοκάλι, αγγούρι, πατάτα, αρακάς, ρύζι, τομάτα, σιτάρι, 

μανταρίνι και πεπόνι [63-74] και καταγράφηκαν τα βακτήρια σε επίπεδο γένους που εμφανίζονται σε 

μεγαλύτερη αφθονία. Η επιλογή των συγκεκριμένων φυτικών ειδών βασίστηκε στην οικονομική 

σημασία των καλλιεργειών τους. Στη συνέχεια, παρατίθενται οι αντίστοιχοι πίνακες (Πίνακας 1-11) 

με τη λίστα των βακτηρίων. 

Πίνακας 1. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού του αγγουριού. 

Plants Phyla Class Genus 

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Serratia 

Cucumber Bacteroidetes Sphingobacteriia Olivibacter 

Cucumber Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobium 

Cucumber Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonas 

Cucumber Proteobacteria Alphaproteobacteria Inquilinus 

Cucumber Proteobacteria Betaproteobacteria Variovorax 

Cucumber Bacteroidetes Chitinophagia Chitinophaga 

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Lysobacter 

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Acinetobacter 

Cucumber Proteobacteria Deltaproteobacteria Geobacter 

Cucumber Proteobacteria Betaproteobacteria Comamonas 

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Dyella 

Cucumber Proteobacteria Alphaproteobacteria Brucella 

Cucumber Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderia 

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonas  

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Stenotrophomonas 

Cucumber Bacteroidetes Flavobacteriia Chryseobacterium 

Cucumber Bacteroidetes Sphingobacteriia Sphingobacterium 

Cucumber Actinobacteria Actinomycetia Kutzneria 

Cucumber Bacteroidetes Sphingobacteriia Mucilaginibacter 

Cucumber Proteobacteria Alphaproteobacteria Phenylobacterium 

Cucumber Proteobacteria Betaproteobacteria Massilia 

Cucumber Actinobacteria Actinomycetia Catenulispora 
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Πίνακας 2. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού του μανταρινιού 

Cucumber 
  

unidentified_chloroplast 

Cucumber Acidobacteria Acidobacteriia Granulicella 

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Cellvibrio 

Cucumber Bacteroidetes Chitinophagia Arachidicoccus 

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Chujaibacter 

Cucumber Proteobacteria Gammaproteobacteria Rhodanobacter 

Cucumber Proteobacteria Alphaproteobacteria Asticcacaulis 

Plants Phyla Class Genus 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia 13-2-20CM-68-14 

Mandarin Nitrospirota Nitrospiria 2-02-FULL-62-14 

Mandarin Methylomirabilota Methylomirabilia 2-02-FULL-66-22 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae 20CM-2-55-15 

Mandarin Acidobacteria Vicinamibacteria 2-12-FULL-66-21 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia 3-1-20CM-4-69-9 

Mandarin Gemmatimonadota Gemmatimonadetes 40CM-2-70-7 

Mandarin Dormibacterota Dormibacteria 40CM-4-65-16 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria 4M-Z18 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria 62-47 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria 66-474 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia AC-16 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia AC-43 

Mandarin Actinobacteria UBA4738 AC-67 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Acidobacterium 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Actinoplanes 

Mandarin Gemmatimonadota Gemmatimonadetes AG11 

Mandarin Gemmatimonadota Gemmatimonadetes AG25 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Allosphingosinicella 

Mandarin Methylomirabilota Methylomirabilia AR44 

Mandarin Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae AV40 

Mandarin Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae AV55 

Mandarin Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae AV69 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria AWTP1-13 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Bog-105 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Bog-257 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Bog-366 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Bog-532 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria BOG-930 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria BOG-935 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Bryocella 
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Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria C1-9 

Mandarin Patescibacteria Paceibacteria C7867-001 

Mandarin Chloroflexota Ktedonobacteria CF-113 

Mandarin Dormibacterota Dormibacteria CF-13 

Mandarin Chloroflexota UBA6077 CF-72 

Mandarin Dormibacterota Dormibacteria CF-96 

Mandarin Bacteroidetes Bacteroidia Chitinophaga 

Mandarin Bacteroidetes Bacteroidia Chryseolinea 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Croceibacterium 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria Cupriavidus 

Mandarin Chloroflexota Ktedonobacteria Dictyobacter 

Mandarin Desulfobacterota Binatia DP-1 

Mandarin Desulfobacterota_B Binatia DP-6 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria FEN-1191 

Mandarin Bacteroidetes Bacteroidia FW021-bin31 

Mandarin Bacteroidetes Bacteroidia FW021-bin31 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia FW021-bin43 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia Ga0077541 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Gp1-AA122 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Gp1-AA133 

Mandarin Acidobacteria Vicinamibacteria Gp6-AA45 

Mandarin Acidobacteria Vicinamibacteria Gp6-AA56 

Mandarin Acidobacteria Thermoanaerobaculia Gp7-AA6 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Granulicella 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Intrasporangium 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Jatrophihabitans 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Koribacter 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Kribbella 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia MA-N2 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Methyloceanibacter 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Methylovirgula 

Mandarin Cyanobacteria Cyanobacteriia Microcoleus 

Mandarin Bacteroidetes Sphingobacteriia Mucilaginibacter 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Mycobacterium 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Nakamurella 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria Nitrosoglobus 

Mandarin Nitrospirota Nitrospira Nitrospira 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Nocardioides 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Novosphingobium 

Mandarin Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Opitutus 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria PALSA-1003 

Mandarin Chloroflexota Ellin6529 Palsa-1032 

Mandarin Myxococcota Polyangia Palsa-1150 

Mandarin Gemmatimonadota Gemmatimonadetes Palsa-1248 
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Mandarin Planctomycetota Planctomycetes PALSA-1347 

Mandarin Verrucomicrobiota Chlamydiia PALSA-1444 

Mandarin Eremiobacterota Eremiobacteria PALSA-1529 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae PALSA-270 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Palsa-295 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae PALSA-350 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia Palsa-465 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Palsa-504 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Palsa-506 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia PALSA-600 

Mandarin Actinobacteria Acidimicrobiia Palsa-601 

Mandarin Actinobacteria Acidimicrobiia PALSA-610 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia PALSA-612 

Mandarin Actinobacteria Acidimicrobiia PALSA-693 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia Palsa-739 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Palsa-883 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Palsa-89 

Mandarin Bacteroidetes Bacteroidia Palsa-955 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria Pandoraea 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Phenylobacterium 

Mandarin Acidobacteria Blastocatellia PSRF01 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia QHCE01 

Mandarin Acidobacteria Thermoanaerobaculia QHVT01 

Mandarin Actinobacteria Acidimicrobiia RAAP-2 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae RH2-MAG17b 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria RH-AL1 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria Rhizobacter 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodopila 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Root112D2 

Mandarin Myxococcota Myxococcia RPRB01 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria Rudaea 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae SCQP01 

Mandarin Eremiobacterota Eremiobacteria SCRA01 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae SCRD01 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria SCTM01 

Mandarin Planctomycetota Planctomycetes Singulisphaera 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia SLSW01 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Solibacter 

Mandarin Chloroflexota Chloroflexia Sphaerobacter 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonas 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Streptacidiphilus 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia Streptomyces 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Sulfopaludibacter 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Sulfotelmatobacter 
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Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria SWB02 

Mandarin Tectomicrobia Entotheonellia SXND01 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae Terracidiphilus 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae TOLSYN 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria UBA11063 

Mandarin Chloroflexota Ktedonobacteria UBA11361 

Mandarin Chloroflexota Anaerolineae UBA12294 

Mandarin Chloroflexota UBA4733 UBA4733 

Mandarin Patescibacteria Saccharimonadia UBA5150 

Mandarin Acidobacteria Thermoanaerobaculia UBA5704 

Mandarin Acidobacteria Acidobacteriae UBA7541 

Mandarin Myxococcota UBA9160 UBA9160 

Mandarin Chloroflexota Dehalococcoidia UCB2 

Mandarin Actinobacteria Actinomycetia UICC-B-83 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria URHD0088 

Mandarin Bacteroidetes Bacteroidia UTBCD1 

Mandarin Proteobacteria Betaproteobacteria Variovorax 

Mandarin Actinobacteria Thermoleophilia VAXT01 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria VAZQ01 

Mandarin Bacteroidetes Bacteroidia VBAT01 

Mandarin Proteobacteria Gammaproteobacteria VBCK01 

Mandarin Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Xiphinematobacter 

Mandarin Proteobacteria Alphaproteobacteria Z2-YC6860 
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Πίνακας  3. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού του πεπονιού 

 

 

 

 

 

 

Plants Phyla Class Genus 

Melon Acidobacteria Acidobacteriia Bryobacter 

Melon Actinobacteria Actinomycetia Pseudarthrobacter 

Melon Actinobacteria Rubrobacteria Rubrobacter 

Melon Actinobacteria Rubrobacteria Uncultured Gaiellales 

Melon Actinobacteria Actinomycetia Arthrobacter 

Melon Actinobacteria Actinomycetia Unknown Geodermatophilaceae 

Melon Actinobacteria 
 

CL500 29 marine group 

Melon Actinobacteria Actinomycetia Streptomyces 

Melon Bacteroidetes Chitinophagia Flavisolibacter 

Melon Bacteroidetes Cytophagia Adhaeribacter 

Melon Bacteroidetes Cytophagia Pontibacter 

Melon Chloroflexota Anaerolineae uncultured Anaerolineaceae 

Melon Firmicutes Bacilli Bacillus 

Melon Firmicutes Bacilli Aeribacillus 

Melon Firmicutes Bacilli Domibacillus 

Melon Gemmatimonadetes 
 

uncultured Gemmatimonadaceae 

Melon Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonas 

Melon Proteobacteria Alphaproteobacteria Microvirga 

Melon Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonas  

Melon Proteobacteria Alphaproteobacteria unknown Sphingomonadales 

Melon Proteobacteria Gammaproteobacteria Halomonas 

Melon Proteobacteria Betaproteobacteria Limnobacter 

Melon Proteobacteria 
 

Skermanella 

Melon Proteobacteria Betaproteobacteria Denitratisoma 

Melon Proteobacteria Alphaproteobacteria Pseudahrensia 

Melon Proteobacteria Alphaproteobacteria unknown Phyllobacteriaceae 

Melon Proteobacteria Betaproteobacteria incultured Nitrosomonadaceae 

Melon Proteobacteria Alphaproteobacteria Porphyrobacter 

Melon Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingopyxis 

Melon Proteobacteria Alphaproteobacteria Rubellimicrobium 
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Πίνακας 4. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού της ελιάς 

Plants Phyla Class Genus 

Olive Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonas 

Olive Actinobacteria Thermoleophilia Solirubrobacter 

Olive Actinobacteria Actinomycetia Streptomyces 

Olive Chloroflexota Unknown Chloroflexi 

Olive Proteobacteria Alphaproteobacteria Bradyrhizobium 

Olive Unknown Unknown Planococcaceae 

Olive Actinobacteria Actinomycetia Blastococcus 

Olive Proteobacteria Gammaproteobacteria  Steroidobacter 

Olive Proteobacteria Myxococcota Archangium 

Olive Actinobacteria Actinobacteria Pseudarthrobacter 

 

 

Πίνακας 5. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού του αρακά 

Plants Phyla Class Genus 

Pea Actinobacteria Actinomycetia Rhodococcus  

Pea Actinobacteria Actinomycetia Brachybacterium  

Pea Actinobacteria Actinomycetia Curtobacterium  

Pea Actinobacteria Actinomycetia Microbacterium  

Pea Actinobacteria Actinomycetia Kocuria indica 

Pea Actinobacteria Actinomycetia Kocuria assamensis 

Pea Actinobacteria Actinomycetia Micrococcus endophyticus 

Pea Actinobacteria Actinomycetia Oerskovia 

Pea Firmicutes Bacilli Bacillus 

Pea Firmicutes Bacilli Paenibacillus  

Pea Firmicutes Bacilli Staphylococcus warneri 

Pea Firmicutes Bacilli Enterococcus 

Pea Firmicutes Bacilli Leuconostoc  

Pea Proteobacteria Alphaproteobacteria Ochrobactrum  

Pea Proteobacteria Gammaproteobacteria Raoultella  

Pea Proteobacteria Gammaproteobacteria Erwinia  

Pea Proteobacteria Gammaproteobacteria Pantoea  

Pea Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonas  
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Πίνακας 6. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού του πορτοκαλιού 

Plants Phyla Class Genus 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Achromobacter 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Acidomonas 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Acidovorax 

Orange Bacteroidetes Bacteroidia Aequorivita 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Agrobacterium 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Alcaligenes 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Alcanivorax 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Alicycliphilus 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Aminobacter 

Orange Bacteroidetes Flavobacteriia Aquimarina 

Orange 
  

Aquitalea 

Orange Bacteroidetes Sphingobacteriia Arcticibacter 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Arsukibacterium 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Azotobacter 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Bartonella 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Blastomonas 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Bordetella 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Bosea 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Brucella 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderia 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Buttiauxella 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Caballeronia 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Catenovulum 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacter 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Cedecea 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Celeribacter 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Cellvibrio 

Orange Bacteroidetes Chitinophagia Chitinophaga 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Collimonas 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Comamonas 

Orange Actinobacteria Actinomycetia Cryocola 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Cupriavidus 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Curvibacter 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Dasania 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Dechloromonas 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Deefgea 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Delftia 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Derxia 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Devosia 
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Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Dokdonella 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Duganella 

Orange Bacteroidetes Cytophagia Dyadobacter 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Dyella 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Endozoicomonas 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Ensifer 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Enterobacter 

Orange Bacteroidetes Flavobacteriia Epilithonimonas 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Escherichia 

Orange Bacteroidetes Chitinophagia Flavihumibacter 

Orange Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacterium 

Orange 
  

Flectobacillus 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Hahella 

Orange 
  

Haloferula 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Halotalea 

Orange Actinobacteria Actinomycetia Humibacter 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Hydrogenophaga 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Hylemonella 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Hyphomonas 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Kerstersia 

Orange 
  

Kosakonia 

Orange Bacteroidetes Cytophagia Leadbetterella 

Orange 
  

Leclercia 

Orange 
  

Lelliottia 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Luteibacter 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Marinobacterium 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Marinomonas 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Marinospirillum 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Maritimibacter 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Martelella 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Massillia 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Mesorhizobium 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Methylobacillus 

Orange 
  

Methylotenera 

Orange 
  

Methylovorus 

Orange Actinobacteria Actinomycetia Microbacterium 

Orange Bacteroidetes Sphingobacteriia Mucilaginibacter 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Neorhizobium 

Orange Bacteroidetes Chitinophagia Niastella 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Novosphingobium 

Orange 
  

Oblitimonas 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Ochrobactrum 

Orange Bacteroidetes Sphingobacteriia Olivibacter 
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Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Ottowia 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Paraburkholderia 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Paramesorhizobium 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Pectobacterium 

Orange Bacteroidetes Sphingobacteriia Pedobacter 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Phenylobacterium 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Phyllobacterium 

Orange 
  

Pseudacidovorax 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Pseudaminobacter 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Pseudochrobactrum 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Pseudoduganella 

Orange 
  

Pseudohaliea 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonas  

Orange 
  

Pseudorhodoferax 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudoxanthomonas 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Ralstonia 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Reyranella 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Rheinheimera 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobium 

Orange Actinobacteria Actinomycetia Rhodococcus 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Roseateles 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Rudaea 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Shimia 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Shinella 

Orange 
  

Simplicispira 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Sinorhizobium 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Sodalis 

Orange Bacteroidetes Sphingobacteriia Solitalea 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Sphaerotilus 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingobium 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingopyxis 

Orange Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingorhabdus 

Orange 
  

Spongiibacter 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Stenotrophomonas 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Steroidobacter 

Orange Bacteroidetes Chitinophagia Terrimonas 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Variovorax 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Verminephrobacter 

Orange Bacteroidetes Flavobacteriia Weeksella 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonas 

Orange Proteobacteria Betaproteobacteria Xenophilus 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Xenorhabdus 

Orange Proteobacteria Gammaproteobacteria Yersinia 
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Πίνακας 7. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού της πατάτας 

Plants Phyla Class Genus 

Potato Abditibacteriota Abditibacteria  Abditibacterium 

Potato Acidobacteria Acidobactiriae Bryobacter 

Potato Acidobacteria Blastocatellia Aridibacter 

Potato Acidobacteria Blastocatellia Blastocatella 

Potato Acidobacteria Blastocatellia JGI_0001001-H03 

Potato Acidobacteria Blastocatellia Stenotrophobacter 

Potato Acidobacteria Blastocatellia RB41 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Luedemannella 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Ferruginibacter 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Flaviaesturariibacter 

Potato Bacteroidetes Chitinophagia Flavisolibacter 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Flavitalea 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Segetibacter 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Adhaeribacter 

Potato Fibrobacterota Fibrobacteria possible_genus_04 

Potato Gemmatimonadota Gemmatimonadetes Gemmatimonas 

Potato Gemmatimonadota Gemmatimonadetes Roseisolibacter 

Potato Nitrospirota Nitrospira Nitrospira 

Potato Planctomycetota Planctomycetes Pir4_lineage 

Potato Planctomycetota Planctomycetes Pirellula 

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Nitrosospira 

Potato Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Candidatus_Udaeobacte 

Potato Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Opitutus 

Potato Verrucomicrobia Verrucomicrobiae ADurb.Bin063-1 

Potato Acidobacteria Vicinamibacteria Luteitalea 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Glycomyces 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Intrasporangium 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Agromyces 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Promicromonospora 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Actinoplanes 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Aeromicrobium 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Kribbella 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Nocardioides 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Amycolatopsis 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Kibdelosporangium 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Lechevalieria 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Streptomyces 

Potato Actinobacteria Actinomycetia Nonomuraea 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Taibaiella 
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Πίνακας 8. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού του ρυζιού 

Plants Phyla Class Genus 

Rice Gemmatimonadetes Gemmatimonadetes Gemmatimonas 

Rice Proteobacteria Deltaproteobacteria Geobacter 

Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Rubrivivax 

Rice Armatimonadetes Armatimonadia Armatimonas 

Rice Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Luteolibacter 

Rice Planctomycetes Planctomycetia Gemmata 

Rice Proteobacteria Gammaproteobacteria Methylomonas 

Rice Planctomycetes Planctomycetia Planctomyces 

Rice Proteobacteria Deltaproteobacteria Anaeromyxobacter 

Rice Spirochaetes [Leptospirae] Turneriella 

Rice Proteobacteria Deltaproteobacteria Anaeromyxobacter 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Rhodocytophaga 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Ohtaekwangia 

Potato Bacteroidetes Cytophagia Dyadobacter 

Potato Bacteroidetes Bacteroidia Fluviicola 

Potato Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacterium 

Potato Chloroflexi Chloroflexia Herpetosiphon 

Potato Proteobacteria Alphaproteobacteria Asticcacaulis 

Potato Proteobacteria Alphaproteobacteria Brevundimonas 

Potato Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacter 

Potato Proteobacteria Alphaproteobacteria Devosia 

Potato Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobium 

Potato Proteobacteria Alphaproteobacteria Ensifer 

Potato Proteobacteria Alphaproteobacteria Altererythrobacter 

Potato Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingobium 

Potato Proteobacteria Betaproteobacteria Variovorax 

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Methylobacillus 

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Duganella 

Potato Proteobacteria Betaproteobacteria Massilia 

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudoduganella 

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Cellvibrio 

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonas  

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Arenimonas 

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Luteimonas 

Potato Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudoxanthomonas 

Potato Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Lacunisphaera 

Potato Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Luteolibacter 
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Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Acidovorax 

Rice Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Prosthecobacter 

Rice Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Luteolibacter 

Rice Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Prosthecobacter 

Rice Acidobacteria Holophagae Geothrix 

Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Dechloromonas 

Rice Proteobacteria Gammaproteobacteria Crenothrix 

Rice Bacteroidetes [Saprospirae] Haliscomenobacter 

Rice Gemmatimonadetes Gemmatimonadetes Gemmatimonas 

Rice Chloroflexi Anaerolineae Anaerolinea 

Rice Chloroflexi Anaerolineae Anaerolinea 

Rice Acidobacteria Solibacteres Candidatus_Solibacter 

Rice Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodoplanes 

Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Ramlibacter 

Rice Proteobacteria Alphaproteobacteria Kaistobacter 

Rice Acidobacteria Acidobacteriia Candidatus_Koribacter 

Rice Acidobacteria Solibacteres Candidatus_Solibacter 

Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Gallionella 

Rice Proteobacteria Alphaproteobacteria Kaistobacter 

Rice Acidobacteria Solibacteres Candidatus_Solibacter 

Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Azospira 

Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Dechloromonas 

Rice Proteobacteria Alphaproteobacteria Pleomorphomonas 

Rice Proteobacteria Epsilonproteobacteria Sulfuricurvum 

Rice Proteobacteria Epsilonproteobacteria Sulfuricurvum 

Rice Proteobacteria Epsilonproteobacteria Sulfuricurvum 

Rice Proteobacteria Alphaproteobacteria Pleomorphomonas 

Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Thiobacillus 

Rice Proteobacteria Betaproteobacteria Thiobacillus 

Rice Actinobacteria Actinobacteria Streptacidiphilus 
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Πίνακας 9. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού της τομάτας 

Plants Phyla Class Genus 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Streptomyces 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Lentzea 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Actinoplanes 

Tomato Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacterium 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonas  

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingobium 

Tomato Bacteroidetes Flavobacteriia Chryseobacterium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Rhodococcus 

Tomato Bacteroidetes Cytophagia Dyadobacter 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Massillia 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Kribbella 

Tomato Bacteroidetes Chitinophagia Niastella 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Lysobacter 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Micromonospora 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobium 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Duganella 

Tomato Actinobacteria 
 

Nonomuraea 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Microbacterium 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Cellvibrio 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Sinorhizobium 

Tomato Bacteroidetes Cytophagia Emticicia 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Actinobacteria 

Tomato Firmicutes Bacilli Bacillus 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Acidovorax 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Agrobacterium 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Aquincola 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderia 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Methylobacterium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Arthrobacter 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Glycomyces 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Pseudoduganella 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Variovorax 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Acinetobacter 

Tomato Bacteroidetes Flavobacteriia Chryseobacterium 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Phenylobacterium 

Tomato Bacteroidetes Cytophagia Ohtaekwangia 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Pelomonas 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonas 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Escherichia  

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Nitrosomonas 
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Tomato 
  

uncultured Candidatus 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Aquabacterium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Couchioplanes 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Krasilnikovia 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Lechevalieria 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Mesorhizobium 

Tomato Proteobacteria 
 

Methylophilus 

Tomato Proteobacteria 
 

Methylotenera 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Nocardioides 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Pseudosporangium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Amycolatopsis 

Tomato Bacteroidetes Cytophagia Cytophagales 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Leifsonia 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Phytohabitans 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiaceae 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Aeromicrobium 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Ideonella 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Klebsiella 

Tomato Firmicutes Bacilli Paenibacillus 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Rickettsiales 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Salmonella 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Aeromonas 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Devosia 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Novosphingobium 

Tomato Bacteroidetes Sphingobacteriia Pedobacter 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Shinella 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Methylophilaceae 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Nocardia 

Tomato Proteobacteria 
 

Buchnera 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Cellulomonas 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Comamonadaceae 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Dactylosporangium 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Enterobacter 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Halomonas 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Hyphomicrobium 

Tomato Proteobacteria 
 

Leptothrix 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Moraxellaceae 

Tomato Actinobacteria Nitriliruptoria Nitriliruptoraceae 

Tomato Nitrospirota Nitrospira Nitrospira 

Tomato Bacteroidetes Chitinophagia Pseudoflavitalea 

Tomato Actinobacteria 
 

Saccharothrix 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Schumannella 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Stenotrophomonas 
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Tomato Firmicutes Bacilli Thermoactinomyces 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Undibacterium 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonas 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Actinomadura 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Agrococcus 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Agromyces 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Altererythrobacter 

Tomato 
  

Candidatus uncultured 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacter 

Tomato Actinobacteria 
 

Desertiactinospora 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Ensifer 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Glaciecota 

Tomato Bacteroidetes Chitinophagia Gynurincola 

Tomato Proteobacteria 
 

Helicobacter 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Janthinobacterium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Kibdelosporangium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Marmoricola 

Tomato Proteobacteria 
 

Methylibium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Motilibacter 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Mycobacterium 

Tomato Proteobacteria 
 

Nannocystis 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Paenarthrobacter 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Piscinibacter 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Plantactinospora 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Polaromonas 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudoxanthomonas 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Salinibacterium 

Tomato Proteobacteria Actinomycetia Salinispora 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Shewanella 

Tomato Bacteroidetes 
 

Sporocytophaga 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Achromobacter 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Acidocella 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Acrocarpospora 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Actinosynnema 

Tomato Firmicutes 
 

Acuticoccus 

Tomato Firmicutes 
 

Aerococcus 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Afipia 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Amnibacterium 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Anaplasma 

Tomato Bacteroidetes Bacteroidia Ancylomarina 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Asanoa 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Azohydromonas 
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Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Azospira 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Azotobacter 

Tomato Firmicutes Bacili Bacillales 

Tomato Actinobacteria Cytophagia Belliella 

Tomato Firmicutes Flavobacteriia Bergeyella 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Blastococcus 

Tomato Proteobacteria 
 

Bosea 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Bradyrhizobium 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Brevundimonas 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Buttiauxella 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Catellatospora 

Tomato Actinobacteria 
 

Catenuloplanes 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Cellulosimicrobium 

Tomato Chloroflexi 
 

Chloroflexi 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Chromobacterium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Cryobacterium 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Delftia 

Tomato Proteobacteria 
 

Desulfovibrio 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Dongia 

Tomato Firmicutes  Bacilli Enterococcus 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Erythrobacter 

Tomato Bacteroidetes Chitinophagia Flavisolibacter 

Tomato Bacteroidetes Cytophagia Flexibacter 

Tomato Actinobacteria 
 

Fluviicola 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Frankia 

Tomato Bacteroidetes Cytophagia Fulvivirga 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Georgenia 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Gilvimarinus 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Goodfellowiella 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Hoeflea 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Ilumatobacter 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Inhella 

Tomato Bacteroidetes Chitinophagia Lacibacter 

Tomato Firmicutes Bacilli Lactobacillus 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Limnohabitans 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Microbispora 

Tomato Bacteroidetes Flavobacteriia Myroides 

Tomato Proteobacteria 
 

Myxococcus 

Tomato Verrucomicrobia Opitutae Nibricoccus 

Tomato Cyanobacteria Cyanophyceae Nostoc 

Tomato Verrucomicrobia Opitutae Opitutus 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Ottowia 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Pantoea 
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Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Pelagibacterium 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Planosporangium 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudoalteromonas 

Tomato Proteobacteria 
 

Ramlibacter 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Renibacterium 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizorhabdus 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Rhodoferax 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodospirillales 

Tomato Proteobacteria 
 

Rodentibacter 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Roseateles 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Rubrivivax 

Tomato Bacteroidetes Chitinophagia Taibaiella 

Tomato Proteobacteria 
 

Turneriella 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Umezawaea 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Vibrio 

Tomato Proteobacteria Betaproteobacteria Vitreoscilla 

Tomato Actinobacteria Actinomycetia Williamsia 

Tomato Proteobacteria Alphaproteobacteria Xanthobacter 

Tomato Proteobacteria Gammaproteobacteria Yersinia 

 

Πίνακας 10. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού του αμπελιού 

Plants Phyla Class Genus 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Acinetobacter 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Actinoallomurus 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Actinomadura 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Actinomycetospora 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Actinoplanes 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Actinopolymorpha 

Vine Bacteroidetes Cytophagia Adhaeribacter 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Aeromicrobium 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Afifella 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Afipia 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Agrobacterium 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Agromyces 

Vine Firmicutes Bacilli Alicyclobacillus 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Amaricoccus 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Amycolatopsis 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Aquicella 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Arthrobacter 

Vine Firmicutes Bacilli Bacillus 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Balneimonas 

https://en.wikipedia.org/wiki/Cytophagia
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Vine Bdellovibrionota Bdellovibrionia Bdellovibrio 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Bradyrhizobium 

Vine Firmicutes Bacilli Brevibacillus 

Vine Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderia 

Vine Chloroflexota Caldilineae Caldilinea 

Vine 
  

Candidatus Koribacter 

Vine 
  

Candidatus Nitrososphaera 

Vine 
  

Candidatus Protochlamydia 

Vine 
  

Candidatus Solibacter 

Vine 
  

Candidatus Xiphinematobacter 

Vine 
  

Catellatospora 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacter 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Cellulomonas 

Vine 
  

Chthoniobacter 

Vine Firmicutes Clostridia Clostridium 

Vine Firmicutes Bacilli Cohnella 

Vine Actinobacteria Thermoleophilia Conexibacter 

Vine Firmicutes Clostridia Coprococcus 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Cryocola 

Vine Proteobacteria Betaproteobacteria Cupriavidus 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Dactylosporangium 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Devosia 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Dokdonella 

Vine Bacteroidetes Cytophagia Dyadobacter 

Vine 
  

Edaphobacter 

Vine 
  

Ellin506 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Erwinia 

Vine 
  

Fimbriimonas 

Vine Bacteroidetes Chitinophagia Flavisolibacter 

Vine Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacterium 

Vine Firmicutes Clostridia Fusibacter 

Vine Planctomyceota Planctomycetia Gemmata 

Vine Proteobacteria  Deltaproteobacteria  Geobacter 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Geodermatophilus 

Vine 
  

Glaucocystis 

Vine Firmicutes Bacilli Granulicatella 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Hahella 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Hyphomicrobium 

Vine Actinobacteria Acidimicrobia Iamia 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Janibacter 

Vine 
  

Kaistobacter 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Kibdelosporangium 

Vine 
  

Kineosporia 

https://en.wikipedia.org/wiki/Bdellovibrionota
https://en.wikipedia.org/wiki/Bdellovibrionia
https://en.wikipedia.org/wiki/Thermodesulfobacteriota
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Desulfuromonadia&action=edit&redlink=1
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Vine Actinobacteria Actinomycetia Kribbella 

Vine 
  

Labrys 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Lapillicoccus 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Legionella 

Vine Proteobacteria 
 

Leptothrix 

Vine Proteobacteria Betaproteobacteria Limnobacter 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Lysobacter 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Mesorhizobium 

Vine Proteobacteria 
 

Methylibium 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Methylobacterium 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Modestobacter 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Mycobacterium 

Vine 
  

Nannocystis 

Vine Nitrospirota Nitrospira Nitrospira 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Nocardia 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Nocardioides 

Vine Actinobacteria 
 

Nonomuraea 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Novosphingobium 

Vine Verrucomicrobiota Opitutae Opitutus 

Vine Firmicutes Bacilli Paenibacillus 

Vine Bacteroidetes Sphingobacteriia Pedobacter 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Pedomicrobium 

Vine 
  

Pedosphaera 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Phenylobacterium 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Phycicoccus 

Vine 
  

Pilimelia 

Vine 
  

Pirellula 

Vine Planctomyceota 
 

Planctomyces 

Vine Proteobacteria Myxococcota Plesiocystis 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonas  

Vine Actinobacteria Actinomycetia Pseudonocardia 

Vine 
  

Ramlibacter 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobium 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Rhodococcus 

Vine 
  

Rhodocytophaga 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodoplanes 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodovulum 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Roseomonas 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Rubellimicrobium 

Vine 
  

Rubrivivax 

Vine Actinobacteria Rubrobacteria Rubrobacter 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Saccharopolyspora 

Vine Actinobacteria 
 

Saccharothrix 



33 
 

Vine Bacteroidetes Chitinophagia Segetibacter 

Vine Proteobacteria 
 

Skermanella 

Vine Firmicutes Bacilli Solibacillus 

Vine 
  

Solwaraspora 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingobium 

Vine Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonas 

Vine 
  

Sporocytophaga 

Vine Firmicutes Bacilli Sporosarcina 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Steroidobacter 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Streptomyces 

Vine Proteobacteria Gammaproteobacteria Tatlockia 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Terracoccus 

Vine Firmicutes Bacilli Thermoactinomyces 

Vine 
  

Thermomonas 

Vine Firmicutes Erysipelotrichia Turicibacter 

Vine 
  

Uliginosibacterium 

Vine Proteobacteria Betaproteobacteria Variovorax 

Vine 
  

Vermamoeba 

Vine Actinobacteria Actinomycetia Virgisporangium 

Vine 
  

Xylophilus 

 

Πίνακας 11. Τα βακτηριακά γένη που βρίσκονται σε μεγάλη αφθονία στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας του φυτού του σιταριού 

Plants Phyla Class Genus 

Wheat Actinobacteria Actinomycetia Acidothermus 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Acidovorax 

Wheat Actinobacteria Actinomycetia Agromyces 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Allorhizobium-Neorhizobium-

Pararhizobium-Rhizobium 

Wheat Proteobacteria Deltaproteobacteria Anaeromyxobacter 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Arenimonas 

Wheat Actinobacteria Actinomycetia Arthrobacter 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Asticcacaulis 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Asticcacaulis 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Azospirillum 

Wheat Firmicutes Bacilli Bacillus 

Wheat Actinobacteria Actinomycetia Blastococcus 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Bradyrhizobium 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Burkholderia-Caballeronia-

Paraburkholderia 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Caenimonas 

Wheat Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Candidatus Udaeobacter 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Caulobacter 
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Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Cellvibrio 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Devosia 

Wheat Bacteroidetes Cytophagia Dyadobacter 

Wheat Bacteroidetes Chitinophagia Flavisolibacter 

Wheat Bacteroidetes Bacteroidia Flavitalea 

Wheat Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacterium 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Ideonella 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria IS-44 

Wheat Bacteroidetes Bacteroidia Lacibacter 

Wheat Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Lacunisphaera 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Leptothrix 

Wheat Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Luteolibacter 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Massilia 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Methylotenera 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria MND1 

Wheat Bacteroidetes Bacteroidia Niastella 

Wheat Nitrospirota Nitrospira Nitrospira 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Noviherbaspirillum 

Wheat Bacteroidetes Bacteroidia Ohtaekwangia 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Pantoea 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Paucibacter 

Wheat Firmicutes Negativicutes Pelosinus 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Phenylobacterium 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Piscinibacter 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonas 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Ralstonia 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Ramlibacter 

Wheat Acidobacteria Blastocatellia  RB41 

Wheat Actinobacteria Rubrobacteria Rubrobacter 

Wheat Proteobacteria Deltaproteobacteria Sorangium 

Wheat Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonas 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Steroidobacter 

Wheat Actinobacteria Actinomycetia Streptomyces 

Wheat Proteobacteria Gammaproteobacteria Thermomonas 

Wheat Chloroflexi Anaerolineae UTCFX1 

 

Στη συνέχεια, πραγματοποιήθηκε φιλτράρισμα των βακτηριακών γενών που καταγράφηκαν, με σκοπό 

να εντοπιστούν εκείνα που εμφανίζονται πιο συχνά σε όλα τα φυτικά είδη που μελετήθηκαν. 

Συγκεκριμένα, καταγράφηκαν σε έναν πίνακα τα βακτηριακά γένη που εμφανίζονται σε περισσότερα 

από πέντε φυτικά είδη από εκείνα που εξετάστηκαν. Όπως φαίνεται στους πίνακες 12 και 13, τα 

βακτηριακά γένη που βρίσκονται συχνά στη ριζόσφαιρα των φυτών που μελετήθηκαν είναι τα 

παρακάτω: Streptomyces, Flavisolibacter, Dyadobacter, Flavobacterium, Bacillus, Nitrospira, 
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Caulobacter, Devosia, Phenylobacterium, Rhizobium, Sphingomonas, Variovorax, Cellvibrio και 

Pseudomonas.  

Πίνακας 12. Τα βακτηριακά γένη που εντοπίστηκαν στα περισσότερα φυτικά είδη 

 

Πίνακας 13. Τα βακτηριακά γένη που εντοπίστηκαν στα περισσότερα φυτικά είδη 

 

2.2  Εφαρμογή πολυωνυμικής λογιστικής παλινδρόμησης  

 Στη συνέχεια, πραγματοποιήθηκε μία ανάλυση των αποτελεσμάτων της έρευνας του Gabin και των 

συνεργατών του [40]. Πιο συγκεκριμένα, σύλλεξαν και ανέλυσαν τα μεταγονιδιώματα από 128 

διαφορετικά δείγματα χώματος που προέρχονται από διάφορα γεωγραφικά μήκη και πλάτη 

παγκοσμίως, με σκοπό να μελετήσουν τις στρατηγικές επιβίωσης που έχουν υιοθετήσει κατά την 

εξέλιξη τα βακτήρια του μικροβιώματός τους. Πιο συγκεκριμένα, στην συγκεκριμένη μελέτη 

ελέγχθηκαν διάφορες παράμετροι που επηρεάζουν την ανάπτυξη των βακτηρίων, όπως το pH, η 

θερμοκρασία, η συγκέντρωση άνθρακα και φωσφόρου, η αναλογία άνθρακα προς άζωτο και η ετήσια 

βροχόπτωση, οι οποίες διαφέρουν αρκετά στα διαφορετικά ενδιαιτήματα παγκοσμίως. Με βάση αυτά 

τα δεδομένα, στην παρούσα μελέτη πραγματοποιήθηκε μία πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση 

(Multinomial logistic regression), μέσω του στατιστικού προγράμματος STATA, με σκοπό να 

Bacterial Phylum Actinobacteria Firmicutes Nitrospirota

Bacterial Class Actinomycetia Chitinophagia Cytophagia Flavobacteriia Bacilli Nitrospira

Bacterial Genus Streptomyces Flavisolibacter Dyadobacter Flavobacterium Bacillus Nitrospira

Cucumber

Mandarin x x

Olive x

Orange x x

Pea x

Potato x x x x x

Rice

Tomato x x x x x x

Vine x x x x x x

Wheat x x x x x x

Melon x x x

Total 7 5 5 5 5 5

Bacteroidetes

Bacterial Phylum

Bacterial Class Betaproteobacteria

Bacterial Genus Caulobacter Devosia Phenylobacterium Rhizobium Sphingomonas Variovorax Cellvibrio Pseudomonas 

Cucumber x x x x x x

Mandarin x x x

Olive x

Orange x x x x x x x

Pea x

Potato x x x x x x

Rice

Tomato x x x x x x x x

Vine x x x x x x x

Wheat x x x x x

Melon x x

Total 5 5 6 5 7 6 5 7

Proteobacteria

Alphaproteobacteria Gammaproteobacteria
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δημιουργηθεί ένα μοντέλο πρόβλεψης της επιβίωσης των βακτηρίων που βρέθηκε ότι βρίσκονται 

συχνά στο μικροβίωμα της ριζόσφαιρας σε διαφορετικά ενδιαιτήματα, καθώς και της ικανότητάς τους 

να προσαρμόζονται σε επικείμενες αλλαγές στις περιβαλλοντικές συνθήκες. Η πολυωνυμική 

λογιστική παλινδρόμηση είναι μία μέθοδος παλινδρόμησης η οποία χρησιμοποιείται για προβλέψεις 

κατηγορικών μεταβλητών που έχουν τρεις ή περισσότερες κατηγορίες, επιτρέποντας την 

αντιμετώπιση πολλών κατηγοριών. Πιο συγκεκριμένα, το μοντέλο υπολογίζει τις πιθανότητες κάθε 

κατηγορίας ως συνάρτηση των ανεξάρτητων μεταβλητών και στη συνέχεια οι πιθανότητες αυτές 

μεταφράζονται σε πιθανές κατηγορίες μέσω συνάρτησης που ονομάζεται συνάρτηση εντοπισμού [75].  

Εν προκειμένω, στο συγκεκριμένο μοντέλο η εξαρτημένη μεταβλητή περιλαμβάνει τα εξής διακριτά 

αποτελέσματα: ακραία δυσμενείς συνθήκες,δυσμενείς συνθήκες, μεσαίες συνθήκες, ικανοποιητικές 

συνθήκες και εξαιρετικές συνθήκες. Αυτά τα διακριτά αποτελέσματα προέκυψαν μέσω της 

δημιουργίας ενός δείκτη καταλληλότητας (INDEX) ο οποίος μπορεί να πάρει τιμές από 0 

(ακατάλληλες συνθήκες διαβίωσης), έως 1 (ιδανικές συνθήκες διαβίωσης). Προκειμένου να 

προσδιοριστεί αυτός ο δείκτης, υπολογίστηκε ο μέσος όρος καταλληλότητας που προέκυψε από τις 

μεταβλητές του pH, της θερμοκρασίας, της συγκέντρωσης φωσφόρου, της αναλογίας άνθρακα προς 

άζωτο και της ετήσιας βροχόπτωσης. Για κάθε βακτηριακό γένος βρέθηκαν από τη βιβλιογραφία οι 

ιδανικές συνθήκες για κάθε μία από τις παραπάνω μεταβλητές και στη συνέχεια μέσω του 

προγράμματος STATA δημιουργήθηκαν νέες μεταβλητές, οι οποίες έδειχναν την καταλληλότητα του 

κάθε ενδιαιτήματος που μελετήθηκε. Οι μεταβλητές αυτές είναι συνεχείς και μπορούν να πάρουν τιμές 

από 0 (ακατάλληλο pH, θερμοκρασία κ.λπ.) έως 1 (ιδανικό pH, θερμοκρασία κ.λπ.). Οι νέες αυτές 

μεταβλητές έδωσαν έναν μέσο όρο, ο οποίος ομαδοποιήθηκε στα πέντε διακριτά αποτελέσματα που 

προαναφέρθηκαν. Επομένως, για κάθε βακτηριακό γένος που εμφανίζεται στους Πίνακες 12 και 13 

παρατίθενται τα αποτελέσματα της παλινδρόμησης στους Πίνακες 15-28, όπως προέκυψαν από το 

πρόγραμμα STATA. 

Πίνακας 14. Ιδανικές συνθήκες ανάπτυξης των βακτηριακών γενών 

Bacterial genera Soil pH 
Soil P 

(g/kg) 

Soil 

C:N 

Mean Annual 

Temperature (⁰C) 

Annual 

Precipitation 

(mm) 

Pseudomonas 5.5 - 

7.5 

0.05 - 0.2 10 - 20 20 - 30 600 - 1200 

Streptomyces 6 - 8 0.1 - 1 10 - 20 20 - 30 500 - 1500 

Flavisolibacter 6 - 8 0.1 - 0.5 10 - 20 15 - 25 500 - 1500 

Dyadobacter 5.5 - 

7.5 

0.1 - 0.5 10 - 20 15 - 25 500 - 1500 

Flavobacterium 6.5 - 

7.5 

0.1 - 0.5 10 - 15 15 - 25 500 - 1500 

Bacillus 6.5 - 8 0.1 - 0.5 10 - 20 20 - 30 500 - 1500 

Nitrospira 6 - 7.5 0.1 - 0.5 10 - 20 15 - 25 500 - 1500 

Caulobacter 6.5 - 8 0.1 - 0.3 10 - 15 20 - 30 600 - 2000  

Devosia 6.5 - 8 0.1 - 0.5 10 - 20 20 - 30 600 - 2000  

Phenylobacterium 6 - 8 0.1 - 0.3 10 - 20 15 - 30 500 - 1500 

Rhizobium 6 - 7 0.2 - 0.5 10 - 15 15 - 25 500 - 1500 

Sphingomonas 6.5 - 

8.5 

0.2 - 0.5 10 - 15 10 - 30 600 - 1500 

Variovorax 6 - 7.5 0.2 - 0.5 10 - 20 10 - 30 500 - 1500 

Cellvibrio 5.5 - 7 0.3 - 0.6 12 - 20 15 - 28 800 - 1500 
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Πίνακας 15. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Pseudomonas 

 

 

 

Πίνακας 16. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Streptomyces 
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Πίνακας 17. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Flavisolibacter 

 

 

 

Πίνακας 18. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Dyadobacter 
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Πίνακας 19. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Flavobacterium 

 

 

 

Πίνακας 20. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Bacillus 
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Πίνακας 21. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Nitrospira 

 

 

 

 

Πίνακας 22. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Caulobacter 
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Πίνακας 23. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Devosia 

 

 

 

Πίνακας 24. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Phenylobacterium 
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Πίνακας 25. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Rhizobium 

 

 

 

Πίνακας 26. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Sphingomonas 
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Πίνακας 27. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Variovorax 

 

 

Πίνακας 28. Πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση για το βακτηριακό γένος Cellvibrio 
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3.  Αποτελέσματα 
 Τα γένη Streptomyces, Sphingomonas και Pseudomonas εντοπίστηκαν σε επτά από τα έντεκα φυτικά 

είδη που μελετήθηκαν, γεγονός που υποδεικνύει ότι αυτά τα βακτηριακά γένη συγκαταλέγονται στα 

βασικά βακτήρια που αποτελούν το μικροβίωμα της ριζόσφαιρας. Επιπλέον, τα βακτηριακά γένη 

Phenylobacterium και Variovorax εντοπίστηκαν σε έξι από τα έντεκα φυτικά είδη και όλα τα άλλα 

γένη εντοπίστηκαν σε πέντε. Αξίζει να σημειωθεί, ότι στο ρύζι τα συγκεκριμένα βακτηριακά γένη δεν 

ανιχνεύθηκαν στη ριζόσφαιρα του φυτού, αλλά στο χώμα εκτός της ριζόσφαιρας (bulk soil), δηλαδή 

στην μη εντατική περιοχή του εδάφους που περιλαμβάνει τον μεγαλύτερο όγκο του εδάφους εκτός 

από το στενό περιβάλλον επαφής των ριζών και των μικροοργανισμών. Επιπλέον, στο μανταρίνι και 

το πορτοκάλι η αφθονία των συγκεκριμένων βακτηρίων δεν ήταν αρκετά σημαντική ώστε να 

συμπεριληφθούν στα βασικά βακτήρια του μικροβιώματος της ριζόσφαιρας, σύμφωνα με τις μελέτες 

που εξετάστηκαν. Ωστόσο, είναι σημαντικό να επισημανθεί ότι τα αποτελέσματα αυτά είναι 

ενδεικτικά και εξαρτώνται από τα δεδομένα που παρέχουν οι συγκεκριμένες μελέτες και τις μεθόδους 

δειγματοληψίας και ανάλυσης που διεξήχθησαν.   

 Όσον αφορά την στατιστική ανάλυση πολυωνυμικής λογιστικής παλινδρόμησης που 

πραγματοποιήθηκε μέσω του στατιστικού προγράμματος STATA, προκύπτουν τα κάτωθι 

συμπεράσματα για κάθε βακτηριακό γένος ξεχωριστά. Τα αποτελέσματα που επισημαίνονται είναι 

εκείνα που είχαν στατιστική σημαντικότητα (P-value <0.05) σύμφωνα με το μοντέλο. 

• Pseudomonas 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Pseudomonas, όσον αφορά την μεταβλητή 

pH, όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό 

εύρος 5.5-7.5), είναι 5.07 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 8.17 φορές πιθανότερο 

να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 6.98 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές 

συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N 

όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 7.87 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 12.19 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές 

συνθήκες και 12.75 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία 

δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα 

αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 20-30οC), είναι 12.32 φορές πιθανότερο να βρεθεί 

στις μεσαίες συνθήκες, 15.26 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 17.26 

φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Streptomyces 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Streptomyces, όσον αφορά την μεταβλητή 

pH, όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό 

εύρος 6-8), είναι 7.29 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 10.67 φορές πιθανότερο 

να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 8.31 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 

20.46 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. 

Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς 

το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 8.26 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 8.68 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 8.31 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές 

συνθήκες και 25.7 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία 

δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα 

αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 20-30οC), είναι 5.83 φορές πιθανότερo να βρεθεί 
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στις δυσμενείς συνθήκες 19.6 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 23.03 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 42.32 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Flavisolibacter 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Flavisolibacter, όσον αφορά την μεταβλητή 

pH, όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό 

εύρος 6-8), 36.86 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες και 38.69 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Όσον αφορά τη μεταβλητή 

της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-20), 

είναι 36.31 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες και 34.43 φορές πιθανότερο να βρεθεί 

στις ικανοποιητικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη 

μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 

15-25οC), είναι 27.38 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 28.71 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 41.71 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, 

έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Dyadobacter 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Dyadobacter, όσον αφορά την μεταβλητή 

pH, όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό 

εύρος 5.5-7.5), είναι 29.53 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 27.33 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 32 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Όσον αφορά τη μεταβλητή της 

αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 

44.01 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 43.49 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

ικανοποιητικές συνθήκες και 52.11 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των 

ακραία δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η 

καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 15-25οC), είναι 27.31 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες και 28.65 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

ικανοποιητικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Flavobacterium 

Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Flavobacterium, όσον αφορά την μεταβλητή 

pH, όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό 

εύρος 6.5-7.5), είναι 5.2 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 6.5 φορές πιθανότερο 

να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 6.39 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 

14.11 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. 

Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς 

το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 6.75 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 7.54 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 11.66 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές 

συνθήκες και 30.81 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία 

δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα 

αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 15-25οC), είναι 9.67 φορές πιθανότερο να βρεθεί 

στις μεσαίες συνθήκες, 16.23 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 36.93 

φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  
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• Bacillus 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Bacillus, όσον αφορά την μεταβλητή pH, 

όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 

6.5-8), είναι 16.85 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 17.65 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 25.01 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, 

έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η 

καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 16.46 φορές πιθανότερo 

να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 13.83 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 21.78 

φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 32.65 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της 

θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 20-30οC), είναι 

28.3 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 48.17 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

ικανοποιητικές συνθήκες και 60.7 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των 

ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Nitrospira 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Nitrospira, όσον αφορά την μεταβλητή pH, 

όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 

6-7.5), είναι 28.33 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 25.54 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 30.57 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, 

έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η 

καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 36.64 φορές πιθανότερο 

να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 36.72 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 

44.1 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. 

Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα 

(προς το ιδανικό εύρος 15-25οC), είναι 28.44 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 

29.58 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 39.41 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Caulobacter 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Caulobacter, όσον αφορά την μεταβλητή pH, 

όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 

6.5-8), είναι 12.18 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 13.47 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 9.71 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 

18.18 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. 

Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς 

το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 14.75 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 15.55 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 18.95 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές 

συνθήκες και 28.73 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία 

δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα 

αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 20-30οC), είναι 32.98 φορές πιθανότερo να βρεθεί 

στις δυσμενείς συνθήκες 40.52 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 48.44 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 57.87 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  
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• Devosia 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Devosia, όσον αφορά την μεταβλητή pH, 

όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 

6.5-8), είναι 12.18 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 13.43 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 10.31 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 

18.54 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. 

Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς 

το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 14.75 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 15.54  

φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 19.11 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

ικανοποιητικές συνθήκες και 28.72 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των 

ακραία δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η 

καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 20-30οC), είναι 32.86 φορές 

πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 40.88 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες 

συνθήκες, 48.09 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 57.49 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Phenylobacterium 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Phenylobacterium, όσον αφορά την 

μεταβλητή pH, δεν παρατηρήθηκαν στατιστικά σημαντικές διαφοροποιήσεις με τη βελτίωσή του 

(προς το ιδανικό εύρος 6-8) (P-value > 0.05) για καμία από τις συνθήκες έναντι των ακραία δυσμενών 

συνθηκών. Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία 

μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 35.51 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς 

συνθήκες, 40.37 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 54.77 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον 

αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το 

ιδανικό εύρος 15-30οC), είναι 74.21 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι 

των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Rhizobium 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Rhizobium, όσον αφορά την μεταβλητή pH, 

όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 

6-7), είναι 15.54 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 16.12 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 19.28 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, 

έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η 

καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 22.11 φορές πιθανότερo 

να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 24.23 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 28.47 

φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 34.57 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της 

θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 15-25οC), είναι 

20.93 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 25.63 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

ικανοποιητικές συνθήκες και 34.75 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των 

ακραία δυσμενών συνθηκών.  
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• Sphingomonas 

Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Sphingomonas, όσον αφορά την μεταβλητή 

pH, όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό 

εύρος 6.5-8.5), είναι 36.38 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες και 39.02 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. Όσον 

αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το 

ιδανικό εύρος 10-20), είναι 48.07 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 48.32 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 50.03 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές 

συνθήκες και 61.2 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία 

δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα 

αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-30οC), είναι 30.07 φορές πιθανότερo να βρεθεί 

στις δυσμενείς συνθήκες 36.05 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 40.22 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 52.88 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Variovorax 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Variovorax, όσον αφορά την μεταβλητή pH, 

όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 

6-7.5), είναι 11.25 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 16.84 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 15.38 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 

19.81 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. 

Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς 

το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 17.8 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 22.18 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 23.59 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές 

συνθήκες και 31.77 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία 

δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα 

αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 10-30οC), είναι 8.25 φορές πιθανότερo να βρεθεί 

στις δυσμενείς συνθήκες 15.03 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 21.39 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 32.55 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις 

εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  

• Cellvibrio 

 Σύμφωνα με τα αποτελέσματα για το βακτηριακό γένος Cellvibrio, όσον αφορά την μεταβλητή pH, 

όταν σε ένα ενδιαίτημα η καταλληλότητα του pH βελτιωθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 

5.5-7), είναι 5.73 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες, 8.88 φορές πιθανότερο να 

βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 8.44 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 

12.86 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών. 

Όσον αφορά τη μεταβλητή της αναλογίας C:N όταν η καταλληλότητα αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς 

το ιδανικό εύρος 10-20), είναι 8.33 φορές πιθανότερo να βρεθεί στις δυσμενείς συνθήκες 10.4 φορές 

πιθανότερο να βρεθεί στις μεσαίες συνθήκες, 12.75 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές 

συνθήκες και 17.56 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία 

δυσμενών συνθηκών. Τέλος, όσον αφορά τη μεταβλητή της θερμοκρασίας όταν η καταλληλότητα 

αυξηθεί κατά μία μονάδα (προς το ιδανικό εύρος 15-28οC), είναι 12.08 φορές πιθανότερο να βρεθεί 

στις μεσαίες συνθήκες, 18.3 φορές πιθανότερο να βρεθεί στις ικανοποιητικές συνθήκες και 26.23 

φορές πιθανότερο να βρεθεί στις εξαιρετικές συνθήκες, έναντι των ακραία δυσμενών συνθηκών.  



49 
 

4.  Συζήτηση  
 Τα βακτήρια που απαρτίζουν το μικροβίωμα της ριζόσφαιρας διαδραματίζουν κρίσιμο ρόλο στην 

υγεία του φυτού, καθώς αλληλεπιδρούν μεταξύ τους με ποικίλους τρόπους και παρέχουν αμοιβαία 

οφέλη. Για παράδειγμα, τα φυτικά εκκρίματα προσφέρουν πρωτογενείς και δευτερογενείς μεταβολίτες 

στα μικρόβια και τα μικρόβια προσφέρουν θρεπτικά συστατικά και φυτοορμόνες στο φυτό. Τα 

μικρόβια αλληλεπιδρούν επίσης και μεταξύ τους ανταλλάσσοντας σήματα, τα οποία είναι πολύτιμα 

για την επιβίωσή τους. Κατά τη διάρκεια της εξέλιξης, τα βακτήρια έχουν προσαρμοστεί σε 

διαφορετικά ενδιαιτήματα, προσαρμόζοντας το γονιδίωμά τους ώστε να ταιριάζουν σε κάθε 

περιβάλλον. Υπάρχουν κάποιοι κύριοι παράγοντες, όπως το pH του εδάφους, η αναλογία άνθρακα 

προς άζωτο (C:N), η θερμοκρασία και ο ετήσιος αριθμός βροχοπτώσεων, οι οποίοι διαμόρφωσαν τη 

δομή και τη λειτουργία των μικροβίων και τους παρείχαν κάποια κοινά λειτουργικά χαρακτηριστικά 

και κάποια διαφορετικά, όπως η μεταβολική τους ικανότητα, η περιεκτικότητα του γονιδιώματός τους 

σε GC, τα 16S rRNA rrn και ο μέγιστος ρυθμός ανάπτυξής τους. Οι επιγενετικές τροποποιήσεις του 

DNA αποτέλεσαν επίσης κύριες κινητήριες δυνάμεις για την ανάπτυξη αυτών των χαρακτηριστικών, 

επειδή κάτω από στρεσογόνες συνθήκες τα βακτήρια έπρεπε να διατηρήσουν τις βασικές λειτουργίες 

της επιβίωσής τους, να δημιουργήσουν ή/ και να αποφύγουν θανατηφόρες μεταλλάξεις. Ως 

αποτέλεσμα, ορισμένα βακτήρια παρουσιάζουν χαμηλή μεταβολική ικανότητα και κάποια άλλα 

υψηλή μεταβολική ικανότητα με κύριο προσανατολισμό την περιβαλλοντική ανταπόκριση ή την 

ανακύκλωση των θρεπτικών συστατικών. Η κλιματική αλλαγή είναι ένα σοβαρό φαινόμενο για την 

υγεία των φυτών και τη συγκρότηση του εδαφικού μικροβιώματος. Η αντίδραση του εδαφικού 

μικροβιώματος είναι διαφορετική σε σύγκριση με εκείνη των φυτών, καθώς πρέπει να ενισχύσουν τη 

σταθερότητά τους χρησιμοποιώντας την αντοχή, την ανθεκτικότητα και τον λειτουργικό πλεονασμό, 

μέσω επιγενετικών τροποποιήσεων που προκαλούνται από το στρες. Στο παρόν κείμενο, συζητούνται 

δύο απειλητικά αποτελέσματα της κλιματικής αλλαγής: οι πυρκαγιές και οι πλημμύρες, 

υπογραμμίζοντας τον ισχυρό αντίκτυπό τους στο εδαφικό μικροβίωμα και τους μηχανισμούς που έχει 

υιοθετήσει προκειμένου να ευδοκιμήσει από αυτά τα καταστροφικά φαινόμενα. 

 Στην παρούσα ανασκόπηση, διερευνήθηκαν πρόσφατες μελέτες προκειμένου να καταγραφούν τα πιο 

άφθονα βακτηριακά γένη του μικροβιώματος της ριζόσφαιρας των παρακάτω φυτικών ειδών: ελιά, 

αμπέλι, πορτοκάλι, αγγούρι, πατάτα, αρακάς, ρύζι, τομάτα, σιτάρι, μανταρίνι και πεπόνι. Τα 

βακτηριακά γένη που βρέθηκαν σε περισσότερα από πέντε φυτικά είδη ήταν τα ακόλουθα: 

Streptomyces, Flavisolibacter, Dyadobacter, Flavobacterium, Bacillus, Nitrospira, Caulobacter, 

Devosia, Phenylobacterium, Rhizobium, Sphingomonas, Variovorax, Cellvibrio και Pseudomonas με 

καθένα από αυτά να διαδραματίζει βασικό ρόλο στην υγεία των φυτών. Παραδείγματος χάρη, τα 

βακτηριακά γένη Streptomyces και Pseudomonas είναι γνωστά για την ικανότητά τους να προσδίδουν 

ανθεκτικότητα στα φυτά ενάντια σε παθογόνα, μέσω της παραγωγής αντιβιοτικών καθώς και να 

προωθούν την ανάπτυξη των φυτών, μέσω της διαλυτοποίησης του φωσφόρου και του σιδήρου, της 

δέσμευσης αζώτου και της ρύθμισης των φυτοορμονών [76, 77]. Το γένος Bacillus έχει επίσης ρόλο 

ζωτικής σημασίας στην ανάπτυξη των φυτών και την αντοχή τους στα παθογόνα, μέσω του 

σχηματισμού βιοφίλμ στις ρίζες, παράγοντας ορμόνες κυτοκινίνης, αλλά και ένζυμα και πτητικά 

συστατικά που μεταβάλλουν την ισορροπία των φυτικών ορμονών [78] και το σχηματισμό σπορίων 

[79]. Άλλα βακτήρια όπως τα γένη Rhizobium και Nitrospira, σχετίζονται με τη δέσμευση του αζώτου. 

Πιο συγκεκριμένα, το Rhizobium σχηματίζει τα φυμάτια της ρίζας, τα οποία αποτελούν εκτεταμένα 

όργανα [80]. Το Nitrospira έχει την ικανότητα να οξειδώνει το αμμώνιο σε πλήρως αναερόβιες 

συνθήκες [81], επηρεάζοντας έτσι τον κύκλο του αζώτου στο έδαφος. Επιπλέον, πολλά μέλη των 

γενών Devosia, Flavisolibacter και Sphingomonas είναι γνωστά για την αποικοδόμηση διαφόρων 
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βλαβερών ουσιών και την καταλληλότητά τους να συμμετέχουν στην βιοεξυγίανση και τη 

φυτοεξυγίανση εδαφών που είναι μολυσμένα με βαρέα μέταλλα [82, 83], με το Sphingomonas να είναι 

ικανό να χρησιμοποιήσει ποικίλες φυσικές ενώσεις και περιβαλλοντικών ρύπων, 

συμπεριλαμβανομένης της διοξίνης [84]. Επιπρόσθετα, βακτηριακά γένη όπως τα Flavobacterium, 

Dyadobacter και Cellvibrio έχουν την ικανότητα να αποικοδομούν πολυσακχαρίτες από διάφορες 

πηγές. Αναλυτικότερα, το Flavobacterium αποικοδομεί κυρίως την χιτίνη και πολυσακχαρίτες, ντίζελ 

και φυτοφάρμακα [85], ενώ το Dyadobacter αφομοιώνει διάφορους πολυσακχαρίτες και λιπίδια τα 

οποία στη συνέχεια χρησιμοποιούνται ως μοναδικές πηγές άνθρακα και ενέργειας [86] και το 

Cellvibrio αποικοδομεί μία σειρά από πολυσακχαρίτες και ιδιαίτερα την κυτταρίνη [87]. Ακόμη, το 

Caulobacter εμπλέκεται στον μεταβολισμό των υδατανθράκων και των δευτερογενών μεταβολιτών 

[88] και έχει την ικανότητα της ασύμμετρης κυτταρικής διαίρεσης [89]. Το γένος Variovorax έχει την 

ικανότητα να αποικοδομεί την αυξίνη (ΙΑΑ) και να ρυθμίζει την ανάπτυξη και την απόδοση των 

καλλιεργειών [90].Τέλος, η αφθονία των μελών του γένους Phenylobacterium, τα οποία 

διαδραματίζουν τοπολογικό ρόλο σε θερμές καιρικές συνθήκες, παρέχουν σταθερότητα των 

βακτηριακών κοινοτήτων της ριζόσφαιρας, εξασφαλίζοντας με αυτό τον τρόπο την ανθεκτικότητα του 

φυτού στις περιβαλλοντικές αλλαγές [91].  

 Στη συνέχεια, πραγματοποιήθηκε μία πολυωνυμική λογιστική παλινδρόμηση μέσω του στατιστικού 

προγράμματος STATA, με σκοπό να δημιουργηθεί ένα μοντέλο πρόβλεψης της επιβίωσης των 

βακτηρίων που προαναφέρθηκαν, καθώς και της ικανότητάς τους να προσαρμόζονται σε επικείμενες 

αλλαγές στις περιβαλλοντικές συνθήκες. Πιο συγκεκριμένα, δημιουργήθηκε ένα μοντέλο στο οποίο η 

εξαρτημένη μεταβλητή περιλαμβάνει τα διακριτά χαρακτηριστικά, ακραία δυσμενείς συνθήκες, 

δυσμενείς συνθήκες, μεσαίες συνθήκες, ικανοποιητικές συνθήκες και εξαιρετικές συνθήκες, βάσει των 

οποίων δημιουργήθηκε ένας δείκτης καταλληλότητας που προέκυψε συναρτήσει των παραμέτρων του 

pH, της θερμοκρασίας, της συγκέντρωσης του φωσφόρου, της αναλογίας άνθρακα προς άζωτο και της 

ετήσιας βροχόπτωσης. Για λόγους στατιστικής σημαντικότητας, δεν δημιουργήθηκε δείκτης 

καταλληλότητας για τη συγκέντρωση φωσφόρου και την ετήσια βροχόπτωση. Αξίζει να σημειωθεί, 

ότι σε όλα τα μοντέλα που δημιουργήθηκαν για κάθε βακτηριακό γένος, ο συντελεστής συσχέτισης 

(R2) κυμαίνεται από περίπου 0.4 έως 0.57, γεγονός που υποδεικνύει ότι υπάρχει μία μέτρια συσχέτιση 

των δεδομένων με τα μοντέλα, που οφείλεται στον μικρό αριθμό των πειραματικών μετρήσεων. 

Ακόμη, παρατηρήθηκε ότι σε όλα τα μοντέλα όταν αυξάνεται η καταλληλότητα σε κάποια εκ των 

τριών παραμέτρων που εξετάστηκαν (pH, αναλογία C:N, θερμοκρασία) κατά μία μονάδα προς τις 

ιδανικές για το βακτήριο συνθήκες, φαίνεται ως πιο πιθανή η μετάβαση στις εξαιρετικές συνθήκες 

έναντι των υπολοίπων, τονίζοντας τη σημαντικότητα των παραμέτρων αυτών για την επιβίωση των 

βακτηρίων. Επιπλέον, είναι άξιο αναφοράς ότι στο βακτηριακό γένος Phenylobacterium δεν βρέθηκε 

στατιστική σημαντικότητα όσον αφορά την αλλαγή στην καταλληλότητα του pH, αποτέλεσμα που 

πιθανόν να οφείλεται στο στενό εύρος μεταξύ των διακριτών χαρακτηριστικών, συγκριτικά με τις 

ευνοϊκές συνθήκες του βακτηρίου και τα πειραματικά δεδομένα.  

 Συμπερασματικά, είναι απαραίτητο να διεξαχθούν μελέτες που θα επικεντρώνονται στις επιπτώσεις 

της κλιματικής αλλαγής στα βακτήρια αυτά και στις επιγενετικές τροποποιήσεις του DNA τους. Με 

αυτό τον τρόπο, θα ήταν σκόπιμο να συλλεχθούν δείγματα εδαφικού υγρού από περιοχές που έχουν 

πληγεί από τις συνέπειες της κλιματικής αλλαγής, όπως οι πυρκαγιές και οι πλημμύρες και να διεξαχθεί 

έρευνα σχετικά με τη σύνθεση των βακτηρίων του εδάφους του φυτικού μικροβιώματος. Κατά 

συνέπεια, θα αναφερθούν αλλαγές στην αφθονία των κυριότερων βακτηριακών γενών και ίσως να 

είναι ευκολότερο να εντοπιστούν οι πιθανές επιγενετικές τροποποιήσεις που πραγματοποιούνται στο 

DNA τους, οι οποίες μπορεί να οδηγήσουν σε νέους φαινοτύπους. Ως αποτέλεσμα, θα υπάρχει η 
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δυνατότητα εξεύρεσης πιθανών λύσεων προκειμένου να βοηθηθεί το μικροβίωμα του εδάφους ,και 

κατ’ επέκταση τα φυτά,  ώστε να μπορούν να επιβιώσουν μετά από τέτοιες καταστροφικές συνθήκες. 

Επομένως, μέσα από την βιβλιοθήκη των βακτηριακών γενών που υπάρχουν στο μικροβίωμα της 

ριζόσφαιρας των φυτών που μελετήθηκαν, και με περαιτέρω έρευνα, θα μπορεί να ελέγχεται η 

παρουσία των πιο συνηθισμένων βακτηριακών γενών σε κάθε καλλιέργεια, με σκοπό τη βελτίωσή της 

,εφόσον χρειάζεται, και σε συνδυασμό με τα στατιστικά μοντέλα να κρίνεται η καταλληλότητα ενός 

εδάφους για την καλλιέργεια ενός φυτού με βάση τα περιβαλλοντικά και φυσικοχημικά του 

χαρακτηριστικά. Επιπρόσθετα, μέσω των μοντέλων θα μπορεί να προβλεφθεί η συμπεριφορά των 

βακτηριακών γενών της ριζόσφαιρας μιας καλλιέργειας μετά από μία φυσική καταστροφή (π.χ. 

πυρκαγιά), ώστε να ληφθούν τα απαραίτητα μέτρα για την επαναφορά του εδάφους στις ιδανικές για 

τα βακτήρια συνθήκες, και κατ’ επέκταση για το φυτό, είτε να προσαρμοστεί το είδος της καλλιέργειας 

με βάση τα νέα χαρακτηριστικά του εδάφους που ευνοούν συγκεκριμένα βακτηριακά γένη.  
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