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Cel operacji Łazdoje Zero Tillage  
 

Celem operacji było opracowanie i wdrożenie nowej technologii zero tillage z żywą ściółką 

dla  rzepaku ozimego i pszenicy ozimej. Zgodnie z planem operacja  polegała na 

bezpośrednim  wysiewie rzepaku ozimego i pszenicy ozimej z nasionami wybranymi na żywą 

ściółkę, następnie  wysiewie tych roślin w już istniejącą  żywą ściółkę i utrzymanie okrywy 

gleby z żywej ściółki  przez czas trwania operacji. Na żywą ściółkę wybrano na wstępie 

komonicę rożkową Lotus corniculatus oraz koniczynę białą Trifolium repens. 

Metoda zero tillage ma za zadanie odejście od uprawy mechanicznej gleby, zatrzymanie 

erozji gleby powodowanej opadami deszczu  i wiatrem, zatrzymanie wody i części węgla w 

glebie. Założono także, iż rośliny plonu głównego będą się charakteryzowały niepogorszoną 

lub ulepszoną zdrowotnością.  

Dalekosiężnymi celami tego typu uprawy jest wprowadzenie niskoemisyjnej produkcji przez 

zmniejszenie zużycia azotu oraz paliwa,  podwyższenie konkurencyjności, harmonijne 

korzystanie z zasobów z głębszych partii ziemi, łagodzenie zmian klimatu,  utworzenie 

pomostu pomiędzy wiedzą badawczą a rolnikami poprzez propagowanie nowych metod 

produkcji lepszej jakościowo żywności.  

Przyjęto zatem następujące dalekosiężne cele:  

1. innowacyjna metoda produkcji - opracowanie szczegółowych założeń i wprowadzenie ich 

do praktyki rolniczej;  

2. uzyskanie roślin plonu głównego (rzepak, pszenica) o dobrych parametrach zdrowotnych;  

3. zwiększenie ekonomiczności uprawy;  

4. zwiększenie ochrony środowiska poprzez:  

a) uprawę roślin żyjących w symbiozie z bakteriami brodawkowymi, 

b) wprowadzenie systemu zero till nie wymagającego naruszania wierzchniej warstwy 

gleby;  

5. łagodzenie zmian klimatycznych poprzez wprowadzenie systemu uprawy ograniczającego 

liczbę przejazdów, zmniejszenie zużycia azotu oraz zatrzymujących większą ilość węgla w 

glebie. 

  



Partnerzy operacji Łazdoje Zero Tillage  
 

W celu realizacji projektu Łazdoje Zero Tillage nawiązano umowę konsorcjum z 

następującymi partnerami:  

 

1) Agnieszka Baudet  

Gospodarstwo rolne w Łazdojach  

Łazdoje 3A, 11-440 Reszel 

REGON: 519479446 

NIP: 742-178-27-36  

tel: 604 453 115, 660 235 356 

email: a.bode@interia.pl 

reprezentowana przez radczynię prawną Agnieszkę Baudet (Partner nr 1, Lider Grupy 

Operacyjnej Łazdoje Zero Tillage 

 

2) Instytut Genetyki Roślin Polskiej Akademii Nauk  

ul. Strzeszyńska 34, 60-479 Poznań 

Regon: 000326204 

NIP: 781-16-21-455 

tel: (+48 61) 65 50 200, 65 50 255 

fax: (+48 61) 65 50 301 

email: office@igr.poznan.pl 

reprezentowany przez prof. dr hab. Pawła Krajewskiego (Partnerem nr 2). 

 

3) Franck-Xavier Baudet  

Gospodarstwo rolne 

Łazdoje 3A, 11-440 Reszel 

REGON 280483458,  

NIP: 742-203-49-82  

Tel: 602 520 533 

email: a.bode@wp.pl 

reprezentowany przez mgr. inż. Franck-Xavier Baudet (Partner nr 3). 

 

4) Zenon Wiszniewski  

Gospodarstwo rolne 

ul. M.C. Skłodowskiej 9/2, 11-400 Kętrzyn 

PESEL: 54021508854  

NIP: 742-113-35-93  

tel: 604 503 572 

email: zenon.wiszniewski@vp.pl 

reprezentowany przez Zenona Wiszniewskiego (Partner nr 4). 
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5) Warmińsko-Mazurski Ośrodek Doradztwa Rolniczego z siedzibą w Olsztynie 

ul. Jagiellońska 91, 10-356 Olsztyn 

NIP:7393452902 

REGON: 519653022 

tel./fax 89 535 76 84; 89 526 44 39 

e-mail: sekretariat@w-modr.pl 

reprezentowany przez mgr inż. Damiana Godzińskiego (Partner nr 5). 

 

6) Kancelaria Radcy Prawnego Aneta Przedpełska 

ul. Jana Pawła II, nr 80, lok. 10, 00-175 Warszawa  

NIP: 5251541144 

REGON: 141190497 

Tel: 603 604 372 

email: anetaprzedpelska@gmail.com 

reprezentowana przez radczynię prawną Anetę Przedpełską (Partner nr 6). 
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Prezentacja misji i obszarów badawczych Instytutu Genetyki Roślin PAN w Poznaniu, uzasadniających 

udział w projekcie projekt Łazdoje Zero Tillage:  

 



Prezentacja Zakładu i zespołu naukowego realizującego projekt Łazdoje Zero Tillage: 

 

 

                                         

 

 

  

Dr Dariusz Kruszka 

wykonawca analiz 

metabolomicznych 

Prof. Małgorzata Jędryczka 

Kierownik zespołu 

badawczego realizującego 

projekt 

Dr Magdalena Gawłowska 

wykonawczyni analiz 

transkryptomicznych 

Dr hab. Grzegorz Koczyk  

wykonawca analiz 

bioinformatycznych 



Wachlarz techniczny badań prowadzonych przez zespół naukowy z Instytutu Genetyki Roślin PAN w 

Poznaniu (zdjęcia ilustracyjne laboratoriów, komór klimatycznych i kompleksu szkalniowego , w 

których realizowano prace badawcze): 

 

 



 

 

 



Zespół badawczy realizuje także badania polowe. W niniejszym projekcie nie zakładano jednak 

doświadczenia polowego na Polu Doświadczalnym IGR PAN w Cerekwicy. Wszystkie badania polowe 

prowadzone były w gospodarstwach rolnych uczestniczących w projekcie Łazdoje Zero Tillage. 

 

Zespół uczestniczy w przekazywaniu swojej wiedzy podczas spotkań z rolnikami i doradcami: 

 



Zespół prowadzi też transfer wiedzy dla studentów oraz młodych i dojrzałych stażem ekspertów:  

 

Kursy te dotyczą różnych aspektów pracy naukowej z dziedzin uprawy, fitopatologii, diagnostyki 

molekularnej metodami PCR oraz sekwencjonowania nowej generacji, fenotypowania roślin, badania 

metabolomu, transkryptomu roślin i mikrobiomu roślin uprawnych: 

 



Zespół badawczy realizował ponad 30 projektów naukowych: 

 

oraz projektów bezpośrednio związanych z transferem wiedzy do praktyki rolniczej: 

 



Największym obszarowo (obejmującym teren całej Polski) był jak dotąd monitoring suchej zgnilizny 

kapustnych na rzepaku. System był także transferowany do Czech, Szwecji, Estonii, Litwy i na Łotwę. 

 

W połowie października 2024 r. Instytut Genetyki Roślin PAN obchodził 70.-lecie swojej działalności:  

 



 

Charakterystyka roślin badanych w operacji Łazdoje Zero Tillage  

 

Operacja  polegała na bezpośrednim  wysiewie rzepaku ozimego i pszenicy ozimej 

z nasionami wybranymi na żywą ściółkę, następnie  wysiewie tych roślin w już 

istniejącą  żywą ściółkę i utrzymanie okrywy gleby z żywej ściółki  przez czas trwania 

operacji. Na żywą ściółkę wybrano  komonicę rożkową Lotus corniculatus oraz koniczynę 

białą Trifolium repens, zwaną też koniczyną rozesłaną. W tradycyjnej uprawie rośliny plony 

głównego i rośliny okrywowe uprawiane są zawsze oddzielnie, w osobnych latach lub w 

międzyplonach. W stosowanej technologii rośliny te zastosowano łącznie. Rośliny okrywowe 

stosowano jako żywy mulcz, natomiast rośliny plonu głównego były wysiane w pierwszym 

roku łącznie z rośliną okrywową (komonica rożkowa), a w drugim roku do uprzednio ściętej 

żywej ściółki. 

W doświadczeniu polowym jako roślina do mulczu zastosowana była wyłącznie komonica 

rożkowa, natomiast w doświadczeniu szklarniowym zastosowano zarówno komonicę jak 

i koniczynę.  

 



 



 

 

 

 



 

 



W projekcie porównano siew tradycyjny: 

 

 

z siewem w systemie bezorkowym (wysiew bezpośredni): 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Zdjęcia umieszczone powyżej obrazują wysiew tradycyjny i w systemie bezpłużnym 

siewnikiem SKY do siewu bezpośredniego. Siewy wykonano jesienią 2023 roku a następnie 

jesienią 2024 roku w trzech gospodarstwach rolnych uczestniczących w projekcie. 



W projekcie zastosowano unikalny sprzęt do siewu bezpośredniego (siewnik SKY) z 

możliwością podłączenia do ciągnika na gąsienicach oraz możliwością wysiewu do czterech 

roślin jednocześnie, lub nasion dwóch roślin oraz dwóch rodzajów nawozów, każdego w 

odrębnym dozowaniu. 

 

 



 

 

 

  

Osiem wariantów w doświadczeniu w warunkach kontrolowanych: 

 

 

 

 

  

Rzepak w 

siewie czystym 

Pszenica w 

siewie czystym 

Rzepak z 

komonicą 

Rzepak z 

koniczyną 

Pszenica z 

komonicą 

Pszenica z 

koniczyną 

Komonica w 

siewie czystym 

Koniczyna w 

siewie czystym 



Siew czysty oraz sposób przygotowania siewu w żywy 

mulcz w szklarni, w sposób analogiczny do siewu w polu: 

  

  

  



Parametry wzrostu i rozwoju roślin badanych  

w operacji Łazdoje Zero Tillage w polu i szklarni 

 

 

 



 

Parametry wschodów:  Procent kiełkowania / średnia liczba roślin 

przy obsadzie rzepaku 45 roślin/m2          siew czysty: 98% / 44 rośliny 

      siew z komonicą: 47% / 21 roślin 

      siew z koniczyną: 11% / 5 roślin 

przy obsadzie pszenicy 330 roślin/m2          siew czysty:  99% / 328 roślin 

      siew z komonicą:  38% /124 rośliny 

      siew z koniczyną: 11% (36 roślin) 

 

Wniosek: w mulczu stwierdzono zbliżony udział kiełkujących roślin rzepaku 

i pszenicy, przy czym był on istotnie wyższy, gdy roślinę okrywową stanowiła 

komonica rożkowa. 

 

 
  



 

 
 

 
 



 

 
  



 
 

 
  



Wzrost roślin w bardzo gęstym mulczu oraz w siewie czystym 

Rzepak w komonicy   Pszenica w komonicy 

    

Rzepak w koniczynie   Pszenica w koniczynie 

   

   Rzepak w siewie czystym  Pszenica w siewie czystym 

    



Parametry wschodów w doświadczeniach szklarniowych w dwóch 

doświadczeniach z roślinami plonu głównego (rzepak, pszenica) i dwoma 

gatunkami roślin okrywowych (koniczyna, komonica): 

 

 
  



Wschody roślin w warunkach polowych  

 

 

 

 

 

 

 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 

Obserwacje i pomiary wschodów rzepaku i komonicy rożkowej  
w gospodarstwie Łazdoje (jesień 2023) 

 



Pola dwukrotnie monitorowano przy użyciu drona 

(usługa firmy AgriGrow) 

 

 

 

 



 

   

   

   

Fotografie sprzętu oraz wykorzystania drona w operacji „Żywa ściółka w parze z zero Tillage” 

- wykorzystano kamerę RGB oraz multispektralną na bezzałogowym wielowirnikowcu. 

Na zdjęciach: Paweł Wrzesiński - operator drona oraz Agnieszka Baudet - właścicielka 

gospodarstwa rolnego w Łazdojach k/ Kętrzyna, woj. warmińsko-mazurskie. 

  



 

 

 



 

 

 



 

 
 

 



 

Badania wykonano korzystając z akredytowanych laboratoriów, opłacając usługi zgodnie ze 

standardowymi cennikami: 

 

Próby pobierano laską Egnera a odwierty w łanie rzepaku wykonywano świdrem glebowym: 



 

 



 

 

  



 

Na korzeniach komonicy stwierdzono występowanie licznych brodawek korzeniowych: 

      

W brodawkach korzeniowych bytują bakterie brodawkowe, zwane też bakteriami korzeniowymi, 

należące do kilku rodzajów taksonomicznych, znanych głównie jako Rhizobium. Bakterie te mają 

zdolność do wiązania azotu atmosferycznego, dzięki czemu zaopatrują rośliny i zostawiają w glebie 

dobrze przyswajalny azot, wpływając pozytywnie na wzrost roslin i ich plonowanie. 

 



  

Z brodawek tych izolowano bakterie należace do różnych rzędów, w tym Rhizobiales.. 

     

        



 

     

Bakterie wyizolowane z brodawek korzeniowych komonicy rożkowej odmiany Leo, uprawianej w 

warunkach polowych jako wsiewka w rzepak i pszenicę (identyfikacja metodą molekularną, 

przypisanie do gatunku na podstawie identyfikacji fragmentu 16S rRNA. Jest to obecnie powszechnie 

stosowana metoda identyfikacji molekularnej flory bakteryjnej. 

 



 
 

Rhizobiales należą do klasy Alphaproteobacteria - gramujemnych bakterii tlenowych.Skład rzędu 

Rhizobiales w próbie gleby:  

 

 

 

Bakterie Mesorhizobium loti i M. ciceri miały po 7% udziału w próbach Mesorhizobium. 

Gatunek wiosący wykazany w próbach: Rhizobium leguminosarum 14% 

 

 



W doświadczeniu polowym poza mikrobiomem badano także spływy powierzchniowe gleby, stosując 

dwie metody: 1) trepy gumowe wychwytujące resztki gleby spływające z pola o określonym 

pochyleniu (10o tj. 10 stopni kątowych); 2) pochylenie kastr w warunkach szklarniowych (10o).  

 

 

Z każdego z trepów gumowych wyjęto glebę z każdego 

rowka (9 trepów x 2 warianty x 15 rowków) a glebę 

pozostawiono do wyschnięcia i osobno zważono. 

Uzyskano wagi suchej masy od 0,2 g do 4,5 g. Wartości 

te dodano i policzono sumy oraz średnie wartości suchej 

masy z każdego wariantu. W przypadku wariantu (RK - 

rzepak w komonicy) uzyskano nieznacznie mniejszy 

parametr erozji glebowej aniżeli w przypadku wariantu 

RR (rzepak bez wsiewki), jednak zauważyć należy, iż z 

powodu nierównomiernego siewu i kiełkowania 

komonicy niektóre z trepów gumowych znalazły się w 

strefie o bardzo niewielkiej obsadzie komonicy, nie 

wpływającej na wynik pomiaru. Z dalszych pomiarów 

zrezygnowano z uwagi na uciążliwość badania 

i przeniesiono obserwacje do szklarni IGR PAN.   

 

 

 

 RR RK 
1 37,6 34,9 

2 32,2 34,7 

3 31,8 30,0 

4 30,0 32,5 

5 32,2 26,1 

6 36,9 31,2 

7 32,2 32,9 

8 34,6 29,8 

9 30,4 29,3 

Suma 297,9 281,4 
Średnia 33,1 31,3 



   

Do określenia wielkości spływów powierzchniowych wskazane są szeroko zakrojone metody 

hydrologiczne (badanie zlewni), które nie były planowane w niniejszym projekcie. 

 

Spływy powierzchniowe gleby z upraw 

w siewie czystym były istotnie wyższe 

w porównaniu do spływów roślin plonu 

głównego w koniczynie i komonicy. 

Najsilniejsze związanie gleby z podłożem 

wystąpiło w koniczynie, a następnie w 

komonicy w siewie czystym i z wsiewką 

pszenicy. W rzepaku erozja wodna była 

najwyższa i wynosiła ok. 1 mm/1m/1 msc. 



 

 



 

 

 



 

 

 



 

 

 



 

 



 

 

 

  



 

 



 

 

 

  



 

 

Wniosek:  

Rzepak i pszenica w koniczynie charakteryzowały się najmniej korzystnymi 

parametrami fotosyntezy , natomiast najkorzystniejsze były parametry dla 

roślin w siewie czystym. Natomiast maksymalna wydajność fotosystemu II dla 

rzepaku w komonicy nie wskazywała na uprawę rzepaku w warunkach stresu.  
 



Zdrowotność roślin 

Zbieranie okazów porażonych roślin 

    

 

Na zdjęciach widoczne objawy suchej zgnilizny kapustnych i werticiliozy, brak objawów zgnilizny 

twardzikowej, słabe objawy czerni kapustowatych, brak kiły kapusty (także w okresie jesiennym).  



 

 

 

  



Chwasty zaobserwowane w gospodarstwach biorących udział w doświadczeniu (czerwiec 2024) 

 

 

 



 

 

Wynik: Zachwaszczenie obserwowano wyłącznie na obrzeżach plantacji i placach bez 

roślin plonu głównego oraz tych częściach pola w siewie czystym, na których nie 

zastosowano chemicznej ochrony herbicydowej. W komonicy obserwowano 

występowanie zachwaszczenia fiołkiem polnym.  



 

 

 

  



 

 

 



 

 

 



 

 

Metabolom pszenicy 



 

 

 



 

 

 



 

 

 

Metabolom rzepaku 



 

 

 



 

 

 



Statystycznie istotna liczba metabolitów różniących próbki: 

               Spadek Wzrost 

Część nadziemna: 

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z koniczyną T1 

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z komonicą T1 

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z koniczyną T2 

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z komonicą T2 

System korzeniowy: 

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z koniczyną T1 

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z komonicą T1 

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z koniczyną T2 

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z komonicą T2 

 

Część nadziemna: 

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z koniczyną T1 

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z komonicą T1 

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z koniczyną T2 

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z komonicą T2 

System korzeniowy: 

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z koniczyną T1 

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z komonicą T1 

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z koniczyną T2 

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z komonicą T2 
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194       193 

  94       118 

271       186 

176       151 
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201      175 

263      180 
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Profilowanie ekspresji genów pozwala na poznanie genów i szlaków metabolicznych 

uaktywnianych podczas odpowiedzi na zróżnicowaną uprawę. Celem było zidentyfikowanie genów 

o zróżnicowanej ekspresji, związanych z uprawą rzepaku w siewie czystym i z wsiewką.  

Materiały i metody: 

Materiał do RNAseq: listki z 6 linii rzepaku z uprawy czystej, 8 linii z uprawy w komonicy, 7 linii z 

uprawy w koniczynie. Doświadczenie zostało przeprowadzone w szklarni. Całkowity RNA z liści został 

wyizolowany za pomocą zestawu do izolacji RNA. Stężenie i jakość matryc została oznaczona z 

wykorzystaniem Bioanalyzer RNA 6000 Nano Assay (Agilent Technologies).  

Jakość materiału została potwierdzona po przesłaniu przez usługobiorcę. Również przez usługobiorcę 

została przygotowana biblioteka TruSeq mRNA standed. Sekwencjonowanie wykonane zostało 

na NovaSeq6000 w konfiguracji 2x150bp, 40M odczytów. Dane zostały zapisane na dysku 

przenośnym i przekazane wykonawcy. 

Grupa bioinformatyczna przeprowadziła analizę uzyskanych danych. Surowe dane zostały 

odniesione do sekwencji referencyjnej (sekwencja genomu rzepaku Brassica napus ssp. oleifera). 

Złożone sekwencje zostały scharakteryzowane funkcjonalnie. Wyznaczone zostały geny o ekspresji 

zróżnicowanej w odpowiedzi na sposób uprawy (DEGs). Została wykonana analiza typu KEGG (the 

Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes), która pozwoliła na identyfikację poszczególnych szlaków 

metabolicznych, do których należą wytypowane geny (charakterystyka funkcjonalna).  

Wyniki:: 

Wybrano 6 linii rzepaku z uprawy czystej, 8 linii rzepaku z uprawy w komonicy i 7 linii rzepaku 

z uprawy w koniczynie. Ich dobrą jakość po izolacji potwierdzono parametrem RIN (Tab. 1). 

Tabela 1. 

Linie, wybrane do doświadczenia, z warunków szklarniowych wraz z parametrem jakości matrycy. 

Próba Name on the list ng/ul RIN Próba Name on the list ng/ul RIN 

1 Rz2_2 624 8.1 15 Rz_kon1_21 377 6.8 

2 Rz3_3 89 7.5 16 Rz_kon2_22 127 6.4 

3 Rz4_4 1028 9.4 17 Rz_kon3_23 279 6.9 

4 Rz5_25 810 9.1 18 Rz_kon4_24 102 6.5 

5 Rz6_26 577 8.7 19 Rz_kon5_42 120 6.4 

6 Rz7_27 914 9 20 Rz_kon6_43 199 8 

7 Rz_kom1_17 218 6.8 21 Rz_kon7_44 127 8.8 

8 Rz_kom2_18 396 7.4     

9 Rz_kom3_19 188 4.4     

10 Rz_kom4_20 133 6.7     

11 Rz_kom5_38 948 8.6     

12 Rz_kom6_39 661 8.5     

13 Rz_kom7_40 67 7.5     

14 Rz_kom8_41 187 7.5     



Odczytane sekwencje mogą zawierać odczyty o niskiej jakości lub odczyty z adapterami, które 

wpływają na jakość i wiarygodność biblioteki. Aby tego uniknąć niezbędne jest „przefiltrowanie” 

odczytów i uzyskanie odczytów czystych. Usuwane są odczyty z adapterami, odczyty, w których 

zawartość nukleotydów z odczytem niepewnym wynosi>10% i odczyty o niskiej jakości (Tab. 2). Duża 

liczba uzyskanych odczytów (min. 74 mln) gwarantuje wysoką jakość analiz transkryptomicznych. 

 

Tabela 2.  Analiza statystyczna wyników sekwencjonowania. 

Próba Biblioteka Raw_reads 
Raw_ 

bases 

Clean_ 

reads 

Clean_ 

bases 

Error_ 

rate 

Rz2_2 MRRA240019647-1a 79015256 11.85G 76137590 11.42G 0.01 

Rz3_3 MRRA240019648-1a 89669950 13.45G 81338594 12.2G 0.01 

Rz4_4 MRRA240019649-1a 99952450 14.99G 93561452 14.03G 0.01 

Rz5_25 MRRA240019654-1a 105644380 15.85G 100166232 15.02G 0.01 

Rz6_26 MRRA240019655-1a 82145460 12.32G 74954758 11.24G 0.01 

Rz7_27 MRRA240019656-1a 95788230 14.37G 91610602 13.74G 0.01 

Rz_kom1_17 MRRA240019682-1a 89922308 13.49G 83223450 12.48G 0.01 

Rz_kom2_18 MRRA240019683-1a 79951628 11.99G 79924050 11.99G 0.01 

Rz_kom3_19 MRRA240019684-1a 78701664 11.81G 78661596 11.8G 0.01 

Rz_kom4_20 MRRA240019685-1a 80965358 12.14G 73098586 10.96G 0.01 

Rz_kon1_21 MRRA240019690-1a 81597780 12.24G 74766902 11.22G 0.01 

 

o Raw_bases – liczba odczytów*długość sekwencji 

o Clean reads – odczyty sekwencji po odrzuceniu odczytów o niskiej jakości. 

o Zmapowano uzyskane sekwencje do genomu referencyjnego Brassica napus ssp 

oleifera.  

o Zmapowano >85% sekwencji, z czego ~81% sekwencji to sekwencje unikalne. 

o Wykonano kwalifikację zidentyfikowanych genów do poszczególnych kategorii 

funkcjonalnych (GO).  

o Rzepak w czystej uprawie vs rzepak w koniczynie: najwięcej genów należało do 

kategorii „podziały mitotyczne komórki” i „inicjacja replikacji DNA” (Rys.1A).  

o Rzepak w czystej uprawie vs rzepak w komonicy najwięcej genów należało do 

kategorii „transport anionów” i „ruch w oparciu o mikrotubule” (Rys. 1B). 

 



 

 

Ryc.1. Przyporządkowanie zidentyfikowanych genów do poszczególnych kategorii 

funkcjonalnych (GO). A) rzepak w czystej uprawie vs rzepak w koniczynie, B) rzepak 

w czystej uprawie vs rzepak w komonicy 

A 

B 



 

Sekwencje odniesiono do genomu referencyjnego rzepaku. Posłużono się programem 

HISAT2 (Tab. 3). 

 

Tabela 3. Podsumowanie statystyczne mapowania do genomu referencyjnego. 

 

Próba Liczba 
odczytów 

Liczba 
i %przypisanych 
odczytów 

Unique_map Multi_map 

Rz2_2  76137590 
 

69425851 
(91.18%) 

 66205697 
(86.96%) 

 3220154 
(4.23%) 

Rz3_3 81338594 
 75656689 

(93.01%) 
 71343652 

(87.71%) 
4313037 

(5.3%) 

Rz4_4 93561452 
 86854429 

(92.83%) 
 82666761 

(88.36%) 
 4187668 

(4.48%) 

Rz5_25 100166232 
93064240 
(92.91%) 

88525237 
(88.38%) 

 4539003 
(4.53%) 

Rz6_26 74954758 
69085739 
(92.17%) 

 65737015 
(87.7%) 

 3348724 
(4.47%) 

Rz7_27 91610602 
 85358025 

(93.17%) 
 81145771 

(88.58%) 
 4212254 

(4.6%) 

Rz_kom1_17 83223450 
76456682 
(91.87%) 

71754043 
(86.22%) 

4702639 
(5.65%) 

Rz_kom2_18 79924050 
73347615 
(91.77%) 

68725612 
(85.99%) 

 4622003 
(5.78%) 

 

Rz_kom3_19  78661596 
 

71895599 
(91.4%) 

67536718 
(85.86%) 

4358881 
(5.54%) 

Rz_kom4_20 73098586 
66620649 
(91.14%) 

63072080 
(86.28%) 

3548569 
(4.85%) 

Rz_kon1_21 74766902 
69241201 
(92.61%) 

65048971 
(87.0%) 

4192230 
(5.61%) 

 

Total reads – wszystkie odczyty, 

Total map – liczba odczytów, odniesiona do genomu referencyjnego, 

Unique map – liczba odczytów, zmapowanych w miejsca unikalne w genomie, 

Multi-map – liczba odczytów, zmapowanych w liczne miejsca w genomie, 

  

Dokonano porównania liczby sekwencji aktywowanych w uprawie czystej i mieszanej, rzepak 

i rzepak w komonicy oraz rzepak i rzepak w koniczynie. W porównaniu pierwszym, sekwencji 

specyficznych tylko dla rzepaku w siewie czystym było 2644, dla rzepaku w komonicy 2536. 

W porównaniu drugim zidentyfikowano dla rzepaku w siewie czystym 3769 sekwencji versus 

3503 w siewie z koniczyną. Porównanie trzecie – rzepak w siewie czystym vs rzepak w 

komonicy i rzepak w koniczynie wykazała 4122 sekwencji specyficznych wobec 40407 

wspólnych (Rys 2). 



 

 

 

 

Ryc 2. Diagram Venna, porównanie liczby sekwencji wspólnych i oddzielnych dla rzepaku w 

siewie czystym, siewie w komonicy i siewie w koniczynie 

 

Zidentyfikowano sekwencje o zróżnicowanej ekspresji pomiędzy rzepakiem w siewie 

czystym i mieszanym. Wskazano sekwencje, których ekspresja wzrosła lub zmalała oraz 

podsumowano wszystkie (Rys.3). 

compare all up down threshold 

Rz_konvsWt_Rz 12984 6226 6758 DESeq2 padj<=0.05 |log2FoldChange|>=1.0 

Rz_komvsWt_Rz 2909 1785 1124 DESeq2 padj<=0.05 |log2FoldChange|>=1.0 

 

 



 

Ryc.3. Sekwencje o zróżnicowanej ekspresji pomiędzy rzepakiem w siewie czystym i 

mieszanym. 

Oddziaływanie licznych genów zebrano w poszczególne szlaki metaboliczne (analiza KEGG, 

Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes). W przypadku porównania rzepak w siewie 

czystym vs rzepak w koniczynie wskazano pięć najważniejszych szlaków metabolicznych: 

replikacja DNA, biosynteza fenylpropanoidów, białka motoryczne, metabolizm cysteiny i 

metioniny, wydłużanie kwasów tłuszczowych. Dla porównania rzepak w siewie czystym vs 

rzepak w komonicy również najważniejszym szlakiem okazała się replikacja DNA, białka 

motoryczne, ale oprócz tego metabolizm azotu, siarki, synteza alkaloidów piperydynowych 

i pyridynowych. 

Wybrano pięć sekwencji o największej różnicy ekspresji pomiędzy rzepakiem w uprawie 

czystej, a rzepakiem w uprawie z koniczyną (Tab. 4).  

Tabela 4. Sekwencje o największej różnicy ekspresji pomiędzy rzepakiem w uprawie czystej 

a rzepakiem w uprawie z koniczyną 

 

Log2FoldChange – wartość logarytmu z parametru określającego różnicę pomiędzy 

poziomem ekspresji jednej porównywanej grupy wobec drugiej 



 

 

Podsumowanie analiz transkryptomicznych dla prób rzepaku: 

 

Do sekwencjonowania RNAseq wybrano linie rzepaku z uprawy czystej, uprawy z komonicą 

i koniczyną. Po izolacji potwierdzono jakość i integralność uzyskanego materiału parametrem 

RIN>4.4. W wyniku sekwencjonowania uzyskano 74 mln odczytów, co gwarantuje wysoką 

jakość analiz transkryptomu. Odniesiono pozyskane sekwencje do genomu referencyjnego 

grochu. Udało się zmapować ok. 85% sekwencji. 81% z nich zostało ulokowanych 

w miejscach unikalnych w genomie. Wskazano sekwencje o największej różnicy ekspresji 

pomiędzy liniami w uprawie czystej i mieszanej. Scharakteryzowano funkcjonalnie wskazane 

sekwencje (Tabela 4). Określono ich potencjalny udział w różnych szlakach metabolicznych: 

replikacja DNA, biosynteza fenyl-propanoidów, białka motoryczne, metabolizm cysteiny 

i metioniny, wydłużanie kwasów tłuszczowych. Dla porównania rzepak w siewie czystym vs 

rzepak w komonicy również najważniejszym szlakiem okazała się replikacja DNA, białka 

motoryczne, ale oprócz tego metabolizm azotu, siarki, synteza alkaloidów piperydynowych 

i pyridynowych. 

  



Profilowanie ekspresji genów pozwala na poznanie genów i szlaków metabolicznych 

uaktywnianych podczas odpowiedzi na zróżnicowaną uprawę. Celem było zidentyfikowanie genów 

o zróżnicowanej ekspresji, związanych z uprawą pszenicy w siewie czystym i w żywym mulczu.  

Materiały i metody: 

Materiał do RNAseq: materiał z 7 linii pszenicy z uprawy czystej, 8 linii z uprawy w komonicy, 8 linii 

z uprawy w koniczynie. Doświadczenie zostało przeprowadzone w szklarni. Całkowity RNA z liści 

został wyizolowany za pomocą zestawu do izolacji RNA. Stężenie i jakość matryc została oznaczona z 

wykorzystaniem Bioanalyzer RNA 6000 Nano Assay (Agilent Technologies).  

Jakość materiału została potwierdzona po przesłaniu przez usługobiorcę. Również przez usługobiorcę 

została przygotowana biblioteka TruSeq mRNA standed. Sekwencjonowanie wykonane zostało na 

NovaSeq6000 w konfiguracji 2x150bp, 40M odczytów. Dane zostały zapisane na dysku przenośnym i 

przekazane wykonawcy. 

Grupa bioinformatyczna przeprowadziła analizę uzyskanych danych. Surowe dane zostały 

odniesione do sekwencji referencyjnej [sekwencja genomu pszenicy Triticum_aestivum. Złożone 

sekwencje zostały scharakteryzowane funkcjonalnie. Wyznaczone zostały geny o ekspresji 

zróżnicowanej w odpowiedzi na sposób uprawy (DEGs). Została wykonana analiza typu KEGG (the 

Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes), która pozwoliła na identyfikację poszczególnych szlaków 

metabolicznych, do których należą wytypowane geny (charakterystyka funkcjonalna).  

Wyniki:: 

Wybrano 7 linii pszenicy z uprawy czystej, 8 linii pszenicy z uprawy w komonicy i 8 linii 

pszenicy z uprawy w koniczynie. Ich dobrą jakość po izolacji potwierdzono parametrem RIN. 

Tabela 5. Linie, wybrane do doświadczenia, z warunków szklarniowych wraz z parametrem 

jakości matrycy. 

Próba Name on the list ng/ul RIN Próba Name on the list ng/ul RIN 

1 Psz1_5 645  5.6 15 Psz_kom10_76 958 6 

2 Psz3_7 488 5.9 16 Psz_kon2_14 140 5 

3 Psz4_8 713 5.8 17 Psz_kon5_35 250 6.3 

4 Psz2_6prime 22 4.6 18 Psz_kon6_36 122 4.6 

5 Psz5_28 144 6.9 19 Psz_kon7_37 271 5.4 

6 Psz6_29 480 5.8 20 Psz_kon9_78 255 6.7 

7 Psz7_30 622 7.1 21 Psz_kon10_79 177 7 

8 Psz_kom1_9 739 6.8 22 Psz_kon11_80 166 6.7 

9 Psz_kom4_12 373 5.8     

10 Psz_kom5_31 200 5.8     

11 Psz_kom6_32 316 7.5     

12 Psz_kom7_33 583 7.7     

13 Psz_kom8_34 334 8.1     

14 Psz_kom9_75 459 6.5     



Odczytane sekwencje często zawierają odczyty o niskiej jakości lub odczyty z adapterami, 

które wpływają na jakość i wiarygodność biblioteki. Aby tego uniknąć niezbędne jest 

„przefiltrowanie” odczytów i uzyskanie odczytów czystych. Usuwane są odczyty z adapterami, 

odczyty, w których zawartość nukleotydów z odczytem niepewnym wynosi>10% i odczyty o 

niskiej jakości (Tab. 6). Duża liczba uzyskanych odczytów (min. 80 mln) gwarantuje wysoką 

jakość analiz transkryptomicznych. 

Tabela 6. Analiza statystyczna wyników sekwencjonowania. 

sample library raw_reads raw_base
s 

clean_reads clean_base
s 

error_rate 

Psz1_5 MRRA240019657-
1a 

108979860 16.35G 106090914 15.91G 0.01 

Psz3_7 MRRA240019659-
1a 

105145268 15.77G 102416782 15.36G 0.01 

Psz4_8 MRRA240019660-
1a 

111285340 16.69G 108218682 16.23G 0.01 

Psz2_6prime MRRA240019662-
1a 

90336494 13.55G 87294048 13.09G 0.01 

Psz5_28 MRRA240019665-
1a 

109338862 16.4G 106287664 15.94G 0.01 

Psz6_29 MRRA240019666-
1a 

91733330 13.76G 89030068 13.35G 0.01 

Psz7_30 MRRA240019667-
1a 

109511058 16.43G 106872010 16.03G 0.01 

Psz_kom1_9 MRRA240019697-
1a 

88176808 13.23G 84877852 12.73G 0.01 

Psz_kom4_12 MRRA240019700-
1a 

94982980 14.25G 90767744 13.62G 0.01 

Psz_kom5_31 MRRA240019705-
1a 

86757372 13.01G 80223756 12.03G 0.01 

Psz_kom6_32 MRRA240019706-
1a 

102660974 15.4G 96086268 14.41G 0.01 

Psz_kom7_33 MRRA240019707-
1a 

103763412 15.56G 96051348 14.41G 0.01 

Psz_kom8_34 MRRA240019708-
1a 

101085858 15.16G 95907058 14.39G 0.01 

Psz_kon2_14 MRRA240019710-
1a 

95793224 14.37G 88735178 13.31G 0.01 

Psz_kon5_35 MRRA240019717-
1a 

87919386 13.19G 80196780 12.03G 0.01 

Psz_kon6_36 MRRA240019718-
1a 

94069108 14.11G 85237058 12.79G 0.01 

Psz_kon7_37 MRRA240019719-
1a 

93389628 14.01G 89909834 13.49G 0.01 

Psz_kom9_75 MRRA240022551-
1a 

90255638 13.54G 87553736 13.13G 0.02 

Psz_kom10_76 MRRA240022552-
1a 

93768350 14.07G 91112058 13.67G 0.02 

Psz_kon8_77 MRRA240022553-
1a 

85689380 12.85G 83691926 12.55G 0.02 

Psz_kon9_78 MRRA240022554-
1a 

85688376 12.85G 83386224 12.51G 0.02 

Psz_kon10_79 MRRA240022555-
1a 

97710098 14.66G 95625340 14.34G 0.02 

Psz_kon11_80 MRRA240022556-
1a 

95313190 14.3G 92254482 13.84G 0.02 



Raw_bases – liczba odczytów*długość sekwencji 
Clean reads – odczyty sekwencji po odrzuceniu odczytów o niskiej jakości. 
Zmapowano uzyskane sekwencje do genomu referencyjnego Triticum_aestivum. Udało się 
zmapować >81% sekwencji, z czego ~76% sekwencji to sekwencje unikalne (Tab. 7). 
 
Tabela 7. Wyniki mapowania prób do genomu referencyjnego pszenicy. 

Sample Total_reads Total_map Unique_map Multi_map 

Psz1_5 106090914 96352374 
(90.82%) 

91027935 (85.8%) 5324439 (5.02%) 

Psz3_7 102416782 86297142 
(84.26%) 

80320213 (78.42%) 5976929 (5.84%) 

Psz4_8 108218682 91369982 
(84.43%) 

86288088 (79.73%) 5081894 (4.7%) 

Psz2_6prime 87294048 79768321 
(91.38%) 

75327132 (86.29%) 4441189 (5.09%) 

Psz5_28 106287664 94244389 
(88.67%) 

88547583 (83.31%) 5696806 (5.36%) 

Psz6_29 89030068 81571225 
(91.62%) 

77152027 (86.66%) 4419198 (4.96%) 

Psz7_30 106872010 97970616 
(91.67%) 

91686914 (85.79%) 6283702 (5.88%) 

Psz_kom1_9 84877852 77457795 
(91.26%) 

73235683 (86.28%) 4222112 (4.97%) 

Psz_kom4_12 90767744 82729129 
(91.14%) 

77805368 (85.72%) 4923761 (5.42%) 

Psz_kom5_31 80223756 71781978 
(89.48%) 

67513560 (84.16%) 4268418 (5.32%) 

Psz_kom6_32 96086268 85852914 
(89.35%) 

80251567 (83.52%) 5601347 (5.83%) 

Psz_kom7_33 96051348 85826957 
(89.36%) 

80323208 (83.63%) 5503749 (5.73%) 

Psz_kom8_34 95907058 86677615 
(90.38%) 

81340976 (84.81%) 5336639 (5.56%) 

Psz_kon2_14 88735178 76484336 
(86.19%) 

72484201 (81.69%) 4000135 (4.51%) 

Psz_kon5_35 80196780 72881959 
(90.88%) 

68850747 (85.85%) 4031212 (5.03%) 

Psz_kon6_36 85237058 78051869 
(91.57%) 

74045845 (86.87%) 4006024 (4.7%) 

Psz_kon7_37 89909834 81766131 
(90.94%) 

77471665 (86.17%) 4294466 (4.78%) 

Psz_kom9_75 87553736 73625810 
(84.09%) 

69068451 (78.89%) 4557359 (5.21%) 

Psz_kom10_76 91112058 78116918 
(85.74%) 

73654242 (80.84%) 4462676 (4.9%) 

Psz_kon8_77 83691926 71506909 
(85.44%) 

67208019 (80.3%) 4298890 (5.14%) 

Psz_kon9_78 83386224 68636670 
(82.31%) 

64597927 (77.47%) 4038743 (4.84%) 

Psz_kon10_79 95625340 80577111 
(84.26%) 

75732901 (79.2%) 4844210 (5.07%) 

Psz_kon11_80 92254482 74330155 
(80.57%) 

69779004 (75.64%) 4551151 (4.93%) 

Total reads – wszystkie odczyty, 

Total map – liczba odczytów, odniesiona do genomu referencyjnego, 

Unique map – liczba odczytów, zmapowanych w miejsca unikalne w genomie, 

Multi-map – liczba odczytów, zmapowanych w liczne miejsca w genomie, 



Wykonano kwalifikację zidentyfikowanych genów do poszczególnych kategorii 

funkcjonalnych (GO). W porównaniu pszenica w czystej uprawie vs pszenica w koniczynie 

najwięcej genów należało do kategorii „fotosynteza” i „biosynteza lipidów” (Ryc.4). W 

porównaniu pszenica w czystej uprawie vs pszenica w komonicy najwięcej genów należało 

do kategorii „replikacja DNA” i „ruch w oparciu o mikrotubule”. 

 

 

Ryc.4. Przyporządkowanie zidentyfikowanych genów do poszczególnych kategorii 

funkcjonalnych (GO). A) pszenica w czystej uprawie vs pszenica w koniczynie, B) pszenica 

w czystej uprawie vs pszenica w komonicy. 

A 

B 



Porównano liczbę sekwencji aktywowanych w uprawie czystej i mieszanej, pszenica i 

pszenica w komonicy oraz pszenica i pszenica w koniczynie. W porównaniu pierwszym, 

sekwencji specyficznych tylko dla pszenicy w siewie czystym było 2163, dla pszenicy w 

komonicy 4616. W porównaniu drugim zidentyfikowano dla pszenicy w siewie czystym 3269 

sekwencji versus 3561 w siewie z koniczyną. Porównanie trzecie – pszenica w siewie 

czystym vs pszenica w komonicy i pszenica w koniczynie wykazała 5881 sekwencji 

specyficznych wobec 43360 wspólnych (Rys 5). 

 

 

 Ryc 5. Diagram Venna, porównanie liczby sekwencji wspólnych i oddzielnych dla pszenicy 

w siewie czystym, siewie w komonicy i siewie w koniczynie 

Zidentyfikowano sekwencje o zróżnicowanej ekspresji pomiędzy pszenicą w siewie czystym i 

mieszanym. Wskazano sekwencje, których ekspresja wzrosła lub zmalała oraz 

podsumowano wszystkie (Rys.6). 

compare all up down threshold 

Psz_konvsWt_Psz 5683 1389 4294 DESeq2 padj<=0.05 |log2FoldChange|>=1.0 

Psz_komvsWt_Psz 5450 4184 1266 DESeq2 padj<=0.05 |log2FoldChange|>=1.0 

 

 



 

Ryc.6.  

Sekwencje o zróżnicowanej ekspresji pomiędzy pszenicą w siewie czystym i mieszanym. 

Oddziaływanie licznych genów zebrano w poszczególne szlaki metaboliczne (analiza 

KEGG, Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes). W przypadku porównania pszenica w 

siewie czystym vs pszenica w koniczynie wskazano pięć najważniejszych szlaków 

metabolicznych: fotosynteza, biosynteza lipidów, kwasów tłuszczowych, kwasów 

organicznych i karboksylowych. Dla porównania pszenica w siewie czystym vs pszenica w 

komonicy najważniejszym szlakiem okazała się replikacja DNA, ruch komponentów 

subkomórkowych, ruch oparty na mikrotubulach, podział komórkowy (Tab. 8). 

Tabela 8. Najważniejsze szlaki metaboliczne, do których należą sekwencje o zróżnicowanej 

ekspresji pomiędzy pszenicą w uprawie czystej, a pszenicą w uprawie z koniczyną 

Cate
gory 

GOID Description Gene
Ratio 

BgRa
tio 

pvalue padj Co
unt 

Up Do
wn 

BP GO:001
5979 

fotosynteza 58/16
88 

160/2
1452 

2.708793994
32771e-24 

1.565682928
72142e-21 

58 2 56 

BP GO:000
8610 

biosynteza 
lipidów 

78/16
88 

396/2
1452 

2.919863660
9878e-14 

8.438405980
25475e-12 

78 1 77 

BP GO:000
6633 

biosynteza 
kwasów 
tłuszczowych 

40/16
88 

133/2
1452 

4.964978101
05915e-14 

9.565857808
04062e-12 

40 0 40 

BP GO:001
6053 

biosynteza 
kwasów 
organicznych 

77/16
88 

411/2
1452 

6.433758281
96081e-13 

7.437424573
9467e-11 

77 4 73 

BP GO:004
6394 

biosynteza 
kwasów 
karboksylowych 

77/16
88 

411/2
1452 

6.433758281
96081e-13 

7.437424573
9467e-11 

77 4 73 



 

GeneRatio: stosunek liczby genów o zróżnicowanej ekspresji do liczby wszystkich genów, 

które mogą zostać odnalezione w bazie GO (Gene Ontology (http://www.geneontology.org/) 

BgRatio: stosunek wszystkich genów z danej kategorii GO do wszystkich genów 

padj: skorygowana wartość p-value, 0.05 oznacza istotność 

Count: liczba genów o zróżnicowanej ekspresji z danym nr anotacji GO 

 

Wybrano pięć sekwencji o największej różnicy ekspresji z doświadczenia z pszenicą w 

uprawie czystej, a pszenicą w uprawie z koniczyną (Tab. 9)  

 

Tabela 9. Sekwencje o największej różnicy ekspresji pomiędzy pszenicą w uprawie czystej, 

pszenicą w uprawie z koniczyną i pszenicą w uprawie z komonicą 

 Sekwencja Wt_Psz Psz_kon log2FoldChange 
Charakterystyka 

funkcjonalna 

1 123166933 336.3 3.4 -6.5 
Mannose/glucose-
specific lectin 

2 123163177 199.7 0 -10.0 
Lecithin-cholesterol 
acyltransferase-like 

3 123114541 80.0 0 -8.7 
ARATH 3-ketoacyl-
CoA synthase 

4 123096494 434.2 85.2 -2.3 elongation factor P-like 

5 123112831 125.1 0 -9.7 
wax ester 
synthase/diacylglycerol 
acyltransferase 

 

 Sekwencja 
Psz_kon vs 

Wt_Psz_log2FoldChange 
Psz_kom vs Wt_Psz 

log2FoldChange 
Charakterystyka 

funkcjonalna 

1 732707 -0.56 -0.06 
ribulose bisphosphate 
carboxylase/oxygenase 
activase 

2 123086288 -0.80 -0.12 
ribulose bisphosphate 
carboxylase/oxygenase 
activase 

3 123091750 -0.48 -0.017 
ribulose bisphosphate 
carboxylase/oxygenase 
activase 

4 123103336 -1.27 -0.021 
ribulose bisphosphate 
carboxylase small 
subunit 

5 123120782 -1.43 -0.079 
ribulose bisphosphate 
carboxylase small 
subunit 

 

Log2FoldChange – wartość logarytmu z parametru określającego różnicę pomiędzy 

poziomem ekspresji jednej porównywanej grupy wobec drugiej 

http://www.geneontology.org/


Podsumowanie analiz transkryptomicznych dla prób pszenicy: 

 

Do sekwencjonowania RNAseq wybrano linie pszenicy z uprawy czystej, uprawy z komonicą 

i koniczyną. Po izolacji potwierdzono jakość i integralność uzyskanego materiału parametrem 

RIN>4.6. W wyniku sekwencjonowania uzyskano 80 mln odczytów, co gwarantuje wysoką 

jakość analiz transkryptomu. Odniesiono pozyskane sekwencje do genomu referencyjnego 

pszenicy. Zmapowano ok. 81% sekwencji. 76% z nich zostało ulokowanych w miejscach 

unikalnych w genomie. Wskazano sekwencje o największej różnicy ekspresji pomiędzy 

liniami w uprawie czystej i mieszanej. Scharakteryzowano funkcjonalnie wskazane 

sekwencje. Określono ich potencjalny udział w różnych szlakach metabolicznych: 

fotosynteza, biosynteza lipidów, kwasów tłuszczowych, kwasów organicznych 

i karboksylowych. Dla porównania pszenica w siewie czystym vs pszenica w komonicy 

najważniejszym szlakiem okazała się replikacja DNA, ruch komponentów subkomórkowych, 

ruch oparty na mikrotubulach, podział komórkowy. 

Szlak metaboliczny wydłużania kwasów tłuszczowych jest kluczowy dla zdrowia 

i adaptacji roślin. Monokultury pszenicy narażają rośliny na stresy środowiskowe, które mogą 

zakłócać ten proces. Uprawa mieszana z koniczyną zapewnia lepsze warunki glebowe 

i odżywcze, wspierając metabolizm lipidowy, co przekłada się na lepsze plony i odporność 

roślin. W monokulturze intensywne pobieranie składników odżywczych (np. fosforu, 

magnezu, azotu) prowadzi do degradacji gleby. Niedobory kluczowych pierwiastków 

ograniczają procesy metaboliczne, w tym wydłużanie kwasów tłuszczowych. Brak roślin 

motylkowych, takich jak koniczyna, oznacza mniejszą dostępność biologicznie wiązanego 

azotu, który jest ważny dla biosyntezy koenzymów wspierających szlaki lipidowe. Rośliny 

w monokulturze są bardziej narażone na stres wodny i patogeny, co może prowadzić do 

zaburzeń w syntezie lipidów ochronnych, takich jak kutykula. Obniżona ekspresja genów 

związanych z fotosyntezą w pszenicy w uprawie z koniczyną w porównaniu z uprawą czystą 

może wynikać z zacienienia pszenicy w koniczynie. 

  



Jako pomoc dla rolników chcących zastosować podobny model uprawy opracowano 

kalkulator do obliczania nasion rzepaku do wysiewu w komonicy. W obliczeniu uwzględniono 

zaplanowaną liczbę roślin na 1 m2, masę tysiąca nasion oraz siłę kiełkowania. 

 

 



Uwzględniając wyżej podane parametry w ramach projektu opracowano także kalkulator do 

obliczania nasion pszenicy do wysiewu w komonicy. Strzałkami pokazano przykładowe 

wyniki po wzroście lub spadku w/w parametrów.  

 

  



 

 

Operacja jest przykładem udanej i harmonijnej współpracy pomiędzy nauką a praktyką 

rolniczą. Projekt powinien być kontynuowany, by ustalić wysokość uzyskiwanych 

parametrów ilości i jakości plonu, kontrolować stan środowiska oraz rozwiązywać 

ewentualne problemy, które mogą pojawiać się przy tak nowatorskim sposobie 

uprawy. 

 


