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Cel operacji Lazdoje Zero Tillage

Celem operacji byto opracowanie i wdrozenie nowej technologii zero tillage z zywa $ciotka
dla rzepaku ozimego i pszenicy ozimej. Zgodnie z planem operacja polegata na
bezposrednim wysiewie rzepaku 0zimego i pszenicy 0zimej z nasionami wybranymi na zywg
sciotke, nastepnie wysiewie tych roslin w juz istniejacg zywa Sciotke 1 utrzymanie okrywy
gleby z zywej $ciotki przez czas trwania operacji. Na zywa $ciotke wybrano na wstepie
komonice rozkowa Lotus corniculatus oraz koniczyng biatg Trifolium repens.

Metoda zero tillage ma za zadanie odejscie od uprawy mechanicznej gleby, zatrzymanie
erozji gleby powodowanej opadami deszczu i wiatrem, zatrzymanie wody i czg¢sci wegla w
glebie. Zatozono takze, iz rosliny plonu glownego beda si¢ charakteryzowaty niepogorszong
lub ulepszong zdrowotnoscia.

Dalekosigznymi celami tego typu uprawy jest wprowadzenie niskoemisyjnej produkcji przez
zmniejszenie zuzycia azotu oraz paliwa, podwyzszenie konkurencyjnosci, harmonijne
korzystanie z zasobow z glebszych partii ziemi, tagodzenie zmian klimatu, utworzenie
pomostu pomiedzy wiedzg badawczg a rolnikami poprzez propagowanie nowych metod
produkcji lepszej jako§ciowo Zzywnosci.

Przyjeto zatem nast¢pujace dalekosigzne cele:

1. innowacyjna metoda produkcji - opracowanie szczegdétowych zatozen i wprowadzenie ich
do praktyki rolniczej;

2. uzyskanie roslin plonu gtéwnego (rzepak, pszenica) o dobrych parametrach zdrowotnych;
3. zwigkszenie ekonomicznos$ci uprawy;

4. zwigkszenie ochrony §rodowiska poprzez:

a) uprawe roslin zyjacych w symbiozie z bakteriami brodawkowymi,

b) wprowadzenie systemu zero till nie wymagajacego naruszania wierzchniej warstwy
gleby;
5. fagodzenie zmian klimatycznych poprzez wprowadzenie systemu uprawy ograniczajacego
liczbg przejazdow, zmniejszenie zuzycia azotu oraz zatrzymujacych wieksza ilos¢ wegla w

glebie.



Partnerzy operacji Lazdoje Zero Tillage

W celu realizacji projektu tazdoje Zero Tillage nawigzano umowg konsorcjum z
nast¢pujacymi partnerami:

1) Agnieszka Baudet

Gospodarstwo rolne w Lazdojach

Lazdoje 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 radczyni¢ prawng Agnieszke Baudet (Partner nr 1, Lider Grupy
Operacyjnej Lazdoje Zero Tillage

2) Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk

ul. Strzeszynska 34, 60-479 Poznan

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. Pawta Krajewskiego (Partnerem nr 2).

3) Franck-Xavier Baudet

Gospodarstwo rolne

Lazdoje 3A, 11-440 Reszel

REGON 280483458,

NIP: 742-203-49-82

Tel: 602 520 533

email: a.bode@wp.pl

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

4) Zenon Wiszniewski

Gospodarstwo rolne

ul. M.C. Sktodowskiej 9/2, 11-400 Ketrzyn

PESEL: 54021508854

NIP: 742-113-35-93

tel: 604 503 572

email: zenon.wiszniewski@vp.pl

reprezentowany przez Zenona Wiszniewskiego (Partner nr 4).


mailto:office@igr.poznan.pl

5) Warminsko-Mazurski Osrodek Doradztwa Rolniczego z siedziba w Olsztynie
ul. Jagiellonska 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 inz. Damiana Godzinskiego (Partner nr 5).

6) Kancelaria Radcy Prawnego Aneta Przedpelska

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

NIP: 5251541144

REGON: 141190497

Tel: 603 604 372

email: anetaprzedpelska@gmail.com

reprezentowana przez radczyni¢ prawng Anete Przedpetskg (Partner nr 6).

Cztonkowie grupy operacyjnej

trzy gospodarstwarolne
instytut naukowy
biuro prawne
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Lokalizacja gospodarstw rolnych
uczestniczgcych w projekcie OTill
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Etapy projektu OTill

Operacja polega na bezposrednim wysiewie
pszenicy ozimej i rzepaku ozimego
Z hasionami wybranymi na zywa Sciotke.

Nastepny etap to wsiew pszenicy/rzepaku
w juz istniejacy zywa $cidtke i utrzymanie
okrywy gleby z zywej sciotki przez czas
trwania operacji.

Jednoczesnie zaktada sie opracowanie
i wdrozenie lepszych zdrowotnie roslin
pszenicy ozimej i rzepaku ozimego.

Prezentacja misji i obszaréw badawczych Instytutu Genetyki Roslin PAN w Poznaniu, uzasadniajacych
udziat w projekcie projekt tazdoje Zero Tillage:

Instytut Genetyki Roslin PAN w Poznaniu

W)
Pt

Dyscyplina: rolnictwo i ogrodnictwo

Obszary dziatalnosci:

v’ genetyka, cytogenetyka, genomika
v’ fenotypowanie, fenomika, fizjologia
v odpornoé¢ roslin

v metabolomika

v’ biotechnologia

v’ biometriai bioinformatyka

v’ zintegrowana biologia roslin

Instytut Genetyki Roslin PAN jest waznym centrum badawczym dziatajgcym od 70 lat
w obszarze nauk biologicznychi rolniczych, ze specjalnym uwzglednieniem genetyki

i genomiki roslin uprawnych i modelowych.

Misja IGR PAN jest prowadzenie i promocja badan naukowych
zgodnie z najwyzszymi standardami. W 2014 Komisja Europejska
przyznata Instytutowilogo "HR Excellence in Research".

hr

HR EXCELLENCE IN RESEARCH



Prezentacja Zakfadu i zespotu naukowego realizujgcego projekt tazdoje Zero Tillage:

Instytut

Genetyki Roslin i’“

POISleJ Akademu Nauk

2% Odpornos¢ roslin uprawnych na grzyby chorobotwércze

X Aerobiologia rolnicza: detekcja zarodnikéw w powietrzu |
X Polimorfizm fitopatogenéw
Prof. Matgorzata Jedryczka =)
Kierownik zespotu
badawczego realizujgcego

Dr Magdalena Gawtowska

Dr hab. Grzegorz Koczyk Dr Dariusz Kruszka

bioinformatycznych metabolomicznych

wykonawczyni analiz
transkryptomicznych



Wachlarz techniczny badan prowadzonych przez zesp6t naukowy z Instytutu Genetyki Roslin PAN w
Poznaniu (zdjecia ilustracyjne laboratoridw, komér klimatycznych i kompleksu szkalniowego , w
ktdrych realizowano prace badawcze):

Doswiadczenia laboratoryjne

Komory klimatyczne i sprzet {DA
do wychwytywania zarodnikow S

R\ -




Kompleks szklarniowy
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Doswiadczenia szklarniowe
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Zespot badawczy realizuje takze badania polowe. W niniejszym projekcie nie zaktadano jednak
doswiadczenia polowego na Polu Doswiadczalnym IGR PAN w Cerekwicy. Wszystkie badania polowe
prowadzone byly w gospodarstwach rolnych uczestniczagcych w projekcie tazdoje Zero Tillage.

Doswiadczenia polowe
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Technika LAMP na polu

Zespot uczestniczy w przekazywaniu swojej wiedzy podczas spotkan z rolnikami i doradcami:

Dni Pola




Zespot prowadzi tez transfer wiedzy dla studentéw oraz mtodych i dojrzatych stazem ekspertow:

Kursy dla studentéw oraz dojrzatych naukowcéw

Kursy te dotyczg réznych aspektéw pracy naukowej z dziedzin uprawy, fitopatologii, diagnostyki
molekularnej metodami PCR oraz sekwencjonowania nowej generacji, fenotypowania roslin, badania
metabolomu, transkryptomu roslin i mikrobiomu roslin uprawnych:
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Zespot badawczy realizowat ponad 30 projektéw naukowych:

IMASCORE 1998-2000

(I
FAIR3-CT96-16697

Integrated strategies for the
management of stem canker of
oilseed rape in Europe

Wiy INA

SECU

RE
QLK5-CT-2002-01813

2002-2006

molecular toolsand
mathematical modelling to
deploy durable resistance

Stem canker of oilseed rape:
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CETIOMQ

Centre of Excellence

in Plant Agrobiology and Molecular Genetics

QG'VQ

DelPHE Eurora

KANADA - CHINY \5F

Protection of brassicas in China
by preventing invasion
of Leptosphaeria maculans
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oraz projektéw bezposrednio zwigzanych z transferem wiedzy do praktyki rolniczej:

International Organisation
for Biological Control
West Palaearctic Regional

IOBC-WPRS
OILB-SROP

SYSTEM PROGNOZOWANIA
EPIDEMII CHOROB (od 2004)
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PAN

Institute of Plant Genetics
of the Polish Academy of Sciences

I(;R Poznan, Poland
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Najwiekszym obszarowo (obejmujacym teren catej Polski) byt jak dotagd monitoring suchej zgnilizny
kapustnych na rzepaku. System byt takze transferowany do Czech, Szwecji, Estonii, Litwy i na totwe.

Monitoring aerobiologiczny patogendéw
grzybowych rzepaku w Europie Centralnej
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W potowie pazdziernika 2024 r. Instytut Genetyki Roslin PAN obchodzit 70.-lecie swojej dziatalnosci:

70-lecie Instytutu (14.X.2024)

% R INSTYTUT GENETYKI ROSLIN
PAN POLSKIEJ AKADEMII NAUK

Nowe wyzwania przed naukamirolniczymi:

1. Zmiany klimatu, nowe ros’liny uprawne nowe patogeny.

3. Rosnaca populaqa ludzi, mieszanie sie kultur i zwyczajéw.

4. Potrzeba ochrony srodowiska, gospodarstwa ekologiczne.

5. Zapobieganie chorobom cywilizacyjnym, produkcja zdrowej
zywnosci funkcjonalnej.

6. Robotyka i sztuczna |nte||gen¢:jawroln|ctw1e technlklfenotypowe.




Charakterystyka roslin badanych w operacji Lazdoje Zero Tillage

Operacja polegata na bezposrednim wysiewie rzepaku 0zimego i pszenicy 0zimej
Znasionami wybranymi na zywg S$ciotke, nastgpnie wysiewie tych roS§lin w juz
istniejaca zywa $ciotke i utrzymanie okrywy gleby z zywej Scidtki przez czas trwania
operacji. Na zywa $ciotke wybrano komonice rozkowa Lotus corniculatus oraz koniczyne
biala Trifolium repens, zwang tez koniczyna rozestana. W tradycyjnej uprawie rosliny plony
glownego irosliny okrywowe uprawiane sa zawsze oddzielnie, w osobnych latach lub w
migdzyplonach. W stosowanej technologii rosliny te zastosowano tacznie. Rosliny okrywowe
stosowano jako zywy mulcz, natomiast rosliny plonu gtéwnego byly wysiane w pierwszym
roku tacznie z ro$ling okrywowga (komonica rozkowa), a w drugim roku do uprzednio Scigtej
zywej $ciofki.

W doswiadczeniu polowym jako roslina do mulczu zastosowana byta wylacznie komonica
rozkowa, natomiast w doswiadczeniu szklarniowym zastosowano zardwno komonic¢ jak
i koniczyne.

Rosliny plonu gtownego i zywej sciotki




Komonica rozkowa

Lotus conniculatus L.

Komonica zwyczajna to gatunek byliny z rodziny bobowatych. Nazywana jest takze
komonicg pospolitg i komonicg rozkowq. Pochodzi z obszaréw Azji, Europy i Afryki
Pétnocnej, ale obecnie wystepuje na wszystkich kontynentach oprécz Antarktydy.

Charakterystyka komonicy

Roslina swiatfolubna— w stanie dzikim porasta nastonecznione
taki, lesne polany oraz rowy przydrozne. W uprawie nalezy jg
wysiewac na stanowiskach stonecznych.

Lubi gleby lekkie, przepuszczalne, umiarkowanie wilgotne, o
zasadowym odczynie pH. Moze jednak rosngc rowniez na
glebach ciezkich, zbitych, wilgotnych, o niewielkiej zawartosci
sktadnikéw odzywczych i kwasnym odczynie pH.

Odporna na niekorzystne warunki pogodowe: dobrze radzi
sobie zarowno z krétkotrwatymi suszami, jak i mrozami

T Gotler oveossineidior 2

bez okrywy énieznej wytrzymuje temperatury nawet do -25°C.

Jezeli warunkisg odpowiednie, czesto pozostaje rosling zimozielona.

Komonica zwyczajna wyrdinia sie tez odpornoscig na zadeptywaniei przygryzanie przez
zwierzeta. Dobrze znosi wielokrotne koszenie, a po $cieciu szybko odrasta.



Charakterystyka komonicy

Wartosciowa roslina pastewna - uprawiana jest na pasze zielong, jak i susz. Cechuje ja
wysoka zawartosé biatka i sktadnikéw mineralnych (Ca, Mg) i karotenu.

Najwiekszg wadg komonicy zwyczajnej jako rosliny pastewnej

sg obecne w jej kwiatach zwigzki cyjanogenne o gorzkim smaku. & r"’t‘{

W okresie kwitnienia nie nalezy podawac jej zwierzetom, gdy? \ Vo | \ |
moze powodowac zatrucia. Gorzki smak znika przy suszeniu, \ %) i
wiec kwitngcg komonice moznascinad i przeznaczac na siano. i

Jedyng polskg odmiang komonicy zwyczajnej jest odmiana Skrzeszowicka (hodowca:
Matopolska Hodowla Roslin

Wspotzyje z bakteriami brodawkowymi, ktore wigzg azot atmosferyczny i wzbogacajg
glebe w ten pierwiastek. Warto jg sadzi¢ na glebach wyjatowionych.

Wiasciwosci przeciwerozyjne — poprawia strukture gleby. Sadzona na nieuzytkach,
zboczach czy nasypach zapobiega niszczeniu gleb niestabilnych i zubozatych.

Koniczyna biata, k. rozestana

Trifolium repens L.

Gatunek rosliny wieloletniej z rodziny bobowatych.

Pochodzi z terenu Europy, Azji, pétnocnej Afryki,
rozprzestrzenit sie takze w Australii, Nowej Zelandii
oraz Ameryce Srodkowe;j.

Uprawiana w wielu rejonach swiata takze w Polsce.
Pospolita na stanowiskach naturalnych.

Hemikryptofit (roslina naziemnopaczkowa) — tworzy paki, umozliwiajace roslinie
odnawianie sig, znajduja sie tuz przy powierzchniziemi (na lub tuz pod ziemig)

Ptytki ale rozbudowany system korzeniowy, pomaga poprawic strukture gleby,
zwieksza jej porowatosci przepuszczalnosc dla wody oraz zmniejsza zageszczenie gleby.

Ma zdolnos¢ do symbiozy z bakteriami brodawkowym|
Rhizobium leguminosarum buv. trifolii >

wzbogacaglebe w 2ZOt




Koniczyna biata, k. rozestana

Trifolium repens L.

Roslina pastewna. Znajduje sie w rejestrze roslin
rolniczych Unii Europejskiej a takze COBORU.

Jedna z najcenniejszych roslin pastwiskowych, zawiera
duzo biatka i bardzo dtugo jest miesista.

Jest odporna na przygryzanie i deptanie. Dzigki
roztogom szybko wypetnia wydeptane miejsca.

Nie nadaje sie jednak do uprawy jako samodzielna
roslina pastewna z powodu zbyt niskiego wzrostu
(30 cm) uniemozliwiajgcego koszenie.

Podsiewana:
7> w zbozach na poplon#
» w mieszankach

na uzytkach zielonych

Charakterystyka koniczyny

Lecznicza i miododajna

Surowcem zielarskim sg kwiaty (Flos Trifolii albi) zbierane
w okresie kwitnienia jako sktadnik mieszanek ziotowych
stosowanych przeciwreumatycznie i przeciwartretycznie.

Napary z kwiatow stosowane sg w schorzeniach reumatycznych, dnie, grypie, przeziebieniach,
chorobach kobiecych. Kgpiel z dodatkiem naparu z kwiatow w chorobach reumatycznych iw
stanach zapalnych zyt. Kwitnie od maja do wrzesnia, po przekwitnieciu kwiaty brunatnieja.

Jest doskonatg rosling miododajng. W odrdéznieniu od koniczyny czerwonej zapylanej gtéwnie
przez trzmiele, nektar koniczyny biatej jest osiggalny réwniez dla pszczét miodnych, ktérych
jezyczki sg krotsze niz u trzmieli.

Wydajnosé¢ miodowa zwarcie rosngcej koniczyny biatej osigga 100 kg/ha

Dawniej z jej kwiatow uzyskiwano z6tty barwnik do barwienia tkanin.

Nasiona rozsiewane sg przez zwierzeta (zoochoria) — po przejsciu
przez ich uktad pokarmowy nie tracg zdolnosci do kietkowania.




W projekcie poréwnano siew tradycyjny:

SKY

AGNICULYUNR SANYDRILL
iy

Zdjecia umieszczone powyzej obrazuja wysiew tradycyjny i w systemie bezpluznym
siewnikiem SKY do siewu bezposredniego. Siewy wykonano jesienig 2023 roku a nastepnie
jesienig 2024 roku w trzech gospodarstwach rolnych uczestniczacych w projekcie.



W projekcie zastosowano unikalny sprzet do siewu bezposredniego (siewnik SKY) z
mozliwo$cig podiaczenia do ciagnika na ggsienicach oraz mozliwo$cig wysiewu do czterech
ro$lin jednoczesnie, lub nasion dwdch roslin oraz dwoch rodzajow nawozoéw, kazdego w
odrebnym dozowaniu.

Unikalny sprzet w projekcie OTill




Badania naukowe wykonane przez Instytut
Genetyki Roslin PAN w Poznaniu
W ramach projektu ,,Zywa $ciétka w parze z zero tillage” wykonano kompleksowe

badania naukowe obejmujgce wiele aspektéw nowo wprowadzanej technologii
uprawy, w zakresie nastepujgcych zagadnien:

zasobnosc gleby
wschody i wigor nasion
pokrycie gleby

sptywy powierzchniowe
wydajnos¢ fotosyntezy
zachwaszczenie pola
transkryptom roslin

metabolom roslin

2 W N O o W N

zdrowotnosé roslin

10. mikrobiom glebowy

Warianty: Komonica w
1. pszenica w uprawie tradycyjnej, siewie czystym
2. pszenica w technologii no-till z zywa sciotka,

3. rzepak w uprawie tradycyjnej, Koniczyna w
4. rzepak w technologii no-till z zywg sciotka.

siewie czystym

Osiem wariantow w doswiadczeniu w warunkach kontrolowanych:

Rzepak w Rzepak z Rzepak z
siewie czystym komonica koniczyna
Pszenica w Pszenica z Pszenica z

siewie czystym komonica koniczyna



Siew czysty oraz sposéb przygotowania siewu w zywy
mulcz w szklarni, w sposéb analogiczny do siewu w polu:




Parametry wzrostu i rozwoju roslin badanych
w operacji Lazdoje Zero Tillage w polu i szklarni

Wschody i wigor nasion w polu
Wschody w warunkach polowych:
Wysiew komonicy odmiany Leo: 10 kg/ha 32%
Ktopoty z wysiewem: drobne nasiona
Ktopoty z kietkowaniem: nasiona komonicy wymagajg spoczynku
Ktopoty z uzyskaniem nasion w ilosciach potrzebnych na wielohektarowych polach

Wschody i wigor nasion

Badania objety oznaczenie szybkoscii wyréwnania wschodéw oraz wielkosci siewek
(parametry: T1, 10, 25, 50, 75, 90). Poréwnano procent wschodéw w wariantach
tradycyjnej uprawy pszenicy i rzepaku oraz w zywej sciétce. Wyniki badan polowych
poréwnano z prowadzonymi w szklarni (doswiadczenia w kastach).

L\ |
e

Wschody w szklarni:




Parametry wschodoéw: Procent kietkowania / $rednia liczba roslin
przy obsadzie rzepaku 45 roslin/m? siew czysty: 98% / 44 rosliny

siew z komonica: 47% / 21 roslin

siew z koniczyng: 11% / 5 roslin
przy obsadzie pszenicy 330 roslin/m? siew czysty: 99% / 328 roslin

siew z komonicg: 38% /124 rosliny

siew z koniczyng: 11% (36 roslin)

Whniosek: w mulczu stwierdzono zblizony udziat kietkujagcych roslin rzepaku
i pszenicy, przy czym byt on istotnie wyzszy, gdy rosline okrywowg stanowita
komonica rozkowa.




Koniczyna przygotowana do wsiania
roslm plonu giownego

- g‘w. "

Komonica przygotowana do wsiania
roslin plonu gtéwnego




Koniczyna scieta w celu przygotowania
do wsiania roslin plonu gtéwnego

Mulcz z koniczyny przed wsianiem
roslin plonu gidownego




Komonica scieta w celu przygotowania
do wsiania roslin plonu gtéwnego [1]

Komonica scieta w celu przygotowania
do wsiania roslin plonu giéwnego [2]




Wzrost roslin w bardzo gestym mulczu oraz w siewie czystym
Rzepak w komonicy Pszenica w komonicy
S . . 3 - B = 2 “ﬂ N pre

Rzepak w koniczynie Pszenica w koniczynie

Rzepak w siewie czysty
; - PRSI o




Parametry wschodéw w doswiadczeniach szklarniowych w dwéch
doswiadczeniach z roslinami plonu gtéwnego (rzepak, pszenica) i dwoma
gatunkami roslin okrywowych (koniczyna, komonica):

Wschody

— doswiadczenie szklarniowe 1
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Wschody roslin w warunkach polowych

v «

Obserwacje i pomiary wschodéw rzepaku i komonicy rozkowej
w gospodarstwie Lazdoje (jesien 2023)



Pola dwukrotnie monitorowano przy uzyciu drona
(ustuga firmy AgriGrow)

Raport:
Eazdoje, 06.09.2024

Prezentacja wynikow doswiadczenia uprawy rzepaku
ozimego z komonicg zwyczajng przy uzyciu wskaznikdéw wegetacyjnych (Vi)

Raport:
Eazdoje, 06.09.2024
Lokalizacja i warunki lotu Typ BSP:
. wielowirnikowiec
Lokalizacja:
Lazdoje, woj.: warmifisko-mazurskie, pole wskazane przez IXM).E
Zleceniodawce RGB + multispektralna
Datai godzina lotu: mgkmw
06.09.2024 ok. 11.25-13.30 4-7ms,
Wysokos¢ lotu: Opady:
10 m i 50 m nad poziomem ziemi W ciqgu kilku dni o
Zachmurzenie: poprzedzajacych lot opadéw nie bylo
zachmurzenie male (3/8 pow. nieba)
Lokalizacja poletek: tazdoje woj. War.-maz., powiat ketrzyrski, gm. Ketrzyn; wspétrzedne GPS

53°59'27.59" N 21°17'23.40" E

RGB
10m




Fotografie sprzetu oraz wykorzystania drona w operacji ,,Zywa $ciotka w parze z zero Tillage”
- wykorzystano kamer¢ RGB oraz multispektralng na bezzatogowym wielowirnikowcu.

Na zdjeciach: Pawel Wrzesinski - operator drona oraz Agnieszka Baudet - wiascicielka
gospodarstwa rolnego w Lazdojach k/ Ketrzyna, woj. warminsko-mazurskie.



ORTOFOTOMAPA ze zdje¢ RGB s

Field Survey Date Field Area
Lazdoje p1 06 Sep 2024 143 ha
Crop Altitude Resolution
Komonicaw OSR 10m 0.18 cm/px

grigrowP

ORTOFOTOMAPA ze zdje¢ multispektralnych Faka

Field Survey Date Field Area

Lazdoje p1 06 Sep, 2024 143 ha

Crop Altitude Resolution
I 10m 0.98 cm/px

Ortofotomapa
z zdje¢ MS




ORTOFOTOMAPA ze zdje¢ multispektralnych

Field Survey Date Field Area
Lazdoje p1 06 Sep, 2024 1.43 ha
Crop Altitude Resolution
Komonicaw QSR 10m 0.98 cm/px
Widoczne tylko piksele ot
reprezentu;ace komonlce . ‘ ‘_‘;_;_

S
agrigrowl

PLANT HEALTH - ocena kondycji/zdrowotnosci

Field Survey Date Field Area
Lazdoje p1 06 Sep, 2024 143 ha
Crop

Komonica w OSR

NDVI

24.07.2024; 50m

06.09.2024; 10m




Podsumowanie

1. Uprawa pszenicy w koniczynie wigze
sie ze stabym kietkowaniem i
niewielkga mozliwoscig przebiciasie
roslin plonu gtéwnego (w tym
gtéwnie pszenicy) przez mulcz.

2. W zywej sciotfce istotnie spada liczba
kietkujgcych roslin plonu giownego
(uwaga: obserwacja ze SZKLARNI,
gdzie darn z komonicy i koniczyny
byta bardzo gesta a warunki
odrastania roslin byty zdecydowanie
korzystniejsze dla komonicyi
koniczyny anizeli w warunkach
polowych.

WhioskKi:

1) W warunkach szklarniowych wschody roslin w siewie czystym
byly istotnie wyzsze od wschodow w gestym mulczu, jednakze
nalezy zauwazy¢ iz mulcz w szklarni byt zdecydowanie
gesciejszy anizelimulcz w warunkach polowych.

2) Cenniejszaroslinadla zywego mulczu byta komonica rozkowa.
Koniczyna znacznie utrudniata przebicie sie roslin plonu
gtownego przez gesty mulcz.



Zasobnosc gleby

Oznaczono pH oraz zawartosci podstawowych mikro i makroelementow
w tym fosforu, potasu, magnezu, manganu, miedzi, cynku, zelaza, boru oraz azotu
z trzech warstw (0-30 cm, 30-60 cm, 60-90 cm) a takze zawartosci prochnicy.

Proby pobierano z pdl doswiadczalnych gospodarstw rolnych uczestniczacych w projekcie
z czterech nastepujgcych wariantow:

» rzepak w uprawie tradycyjnej,

» rzepak w badanej technologii no-till z zywg scidtka

» pszenicaw uprawie tradycyjne;j,

»> pszenica w badanej technologii no-till z zywga s$cidtka.

Préby pobierano laskg Egnera do gtebokosci 90 m wgtlab gleby.

Ustuga oznaczania zawartosci makro- i mikroelementéw oraz pH i prochnicy zostata
przeprowadzona w akredytowanych laboratoriach:

1) Okregowa Stacja Chemiczno-Rolnicza w Poznaniu

2) Okregowa Stacja Chemiczno-Rolnicza w Olsztynie

Badania sptywu powierzchniowego wody zostaty wykonane po konsultacji w Europejskim
Regionalnym Centrum Ekohydrologii (ERCE PAN w todzi).

Badania wykonano korzystajgc z akredytowanych laboratoridow, optacajgc ustugi zgodnie ze
standardowymi cennikami:

Okregowa Stacja Chemiczno-Rolnicza w Poznaniu
ul. Sieradzka 29, 60-163 Poznai
tel. centrala (61) 868-97-51, tel. (61) 868-58-60
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Préby pobierano laskg Egnera a odwierty w fanie rzepaku wykonywano swidrem glebowym:



Odwierty
Swidrem glebowym




Poczgtkowa zawartosc azotu w glebie bez komonicy

Tabela wynikow

Kod Informacje od Klienta Zawartoit w mg/kg s.m. gleby 2 LA — " sasobnodd?
laboratoryjny Warstwa Oznaczenie Kategoria Nmin Nmin w kgfha dotyczy warstw
probki m probki :f; :Lﬂ:}; N-NO; N-NH, whkgfha?  |w warstwie 0-907 0-60cm

GR/1612/22 0-30 BA 851 0,65(n) 39,4
GR/1612(23 360 88 srednia 578 0,71(n) 27,90 98,80 niska
GR/1612(24 61-90 8cC 6,22 1,11(n) 31,50
GR/1612/25 0-30 94 4,06 0,09(n} 178
GR/1612{26 3160 EE] érednia 634 0,43(n) 29,10 61,30 bardzo niska
GR/1612/27 6190 -1+ 191 1,45(n) 14,40
GR/1512{28 0-30 104 514 0,28(n) 233
GR/1612/29 3150 108 frednia 2,11 0,22(n) 10,00 69,30 bardzo niska
GR/1612/30 6190 10¢ 6,33 2,04(n} 36,00
GR/1612{31 0-30 114 10,09 0,66(n) 6,2
GR/1612/32 n40 118 irednia 502 0,41(n) 23,30 110,50 niska
GR/1612{33 61-90 1c 8,50 1,04(n) 41,00
GR/1612/40 0-20 1A 483 2,08 29,7
GR{1612{41 3160 148 irednia 1,65 3,64 22,70 85,80 niska
GR/1612/42 6190 14¢ 5,58 2,19 33,40
GR/1612/19 0-30 TA 9,61 0,43(n) 43,2
GRf1612{20 3160 78 érednia 6,77 0,83(n) 32,70 124,00 érednia
GRf1612/21 6190 7¢C 10,28 0,90(n) 48,10

Zdecydowana poprawa zawartosci azotu w glebie

po zastosowaniu wsiewki z komonicy — pole 1

Tabela wynikéw

Kod IERETE G KIS Zewartoiéwmefkesm- ey | zayareof Zawartosé zasobnoéé *
laboratoryjny Warstwa Oznaczenie Kme“”{ Nmin Nmin w kg/ha dotyczy warstw
prébki o probki :;Q";L"QL N-NO, N-NH. wkg/ha?! | w warstwie 0-90% 0-60cm

GR/1612/1 030 1A 12,82 2,99 68,0

GR/1612/2 3160 18 Erednia 5,86 0,79(n) 28,60 115,10 wysoka
GR/1612/3 6190 1c 3,95 1,28(n) 22,50

GR/1612/4 0-30 24 822 0,40(n) 17,1

GR/1613/5 3160 28 trednia 6,64 1,07(n) 33,20 100,90 riska
GR/1612/6 6190 2c 5,81 1,30(n) 30,60

GR/1612/7 0-30 3A 15,38 1,26(n) 71,6

GR/1612/8 3160 38 srednia 779 0,75(n) 36,70 135,30 bardzo wysoka
GR/1612/9 6190 sc 5,85 0,42(n) 27,00

GR/1612/10 030 an 9,52 1,00(n) 45,2

GR/1612/11 3160 a8 Erednia 8,32 0,48(n) 37,80 107,30 irednia
GR/1612/12 5190 ac 5,27 0,38(n) 24,30

GR/1612/13 0-30 sa 14,51 1,14(n) 67,3

GR/1612/14 3160 58 trednia 647 0,43(n) 20,70 117,80 wysoka
GR/1612/15 6190 sc 3,68 1,16(n) 20,80

GR/1612/16 030 5a 8,08 0,21(n) 35,6

GR/1612/17 3160 58 irednia 3,06 0,35(n) 14,70 59,90 bardzo niska
GR/1612/18 6190 5C 1,45(n) 0,79(n) 9,60

X XX X XX




Zdecydowana poprawa zawartosci azotu w glebie
po zastosowaniu wsiewki z komonicy — pole 2

Tabela wynikéw

Kod Informacje od Klienta Zawarto$¢ w mg/kg s.m. gleby
laboratoryjny Warstwa Oznaczenie Fitagorts i i s
probki s probki agronami- N-NOs N-NH, Nmin Nmin w kg/ha dotyczy warstw
ciia shoby wkg/ha?  |w warstwie 0-902 0-60cm
GX/a77/1 030 1 | 16,70 0,50(n) 67,1
GX/a71/2
X/a11[2 ¢ 3160 2 | cigtka 16,00 0,90 65,90 237,10 bardzo wysoka
GX/a77/3 61-90 3 22,00 4,70 10410 |
GX/a77/4 030 4 o 11,50 0,50(n) 46,8 o
6% ; ' | s T 5z :
/4!//L . 3150 S —_— cigtka [ 12,00 0,60(n) | 49,10 145,80 wysoka
GXfa77/6 6190 6 | 10,40 240 49,90
GX/477(7 0- T :
[ / 30 o 7 . . 12,50 1,40 54,2
fSX/‘i 77/8 31»60_ | ) 8 | cigtka [ 71727.19 1,60 53,40 138,00 bardzo wysoka
GX/477/9 61-90 9 6,40 140 30,40
GX/477/10 0-30 10 7;3,20 3,60 5,5 E ]
GX/477/11 3160 11 cigtka | 1?,40 3,30 - 76,80 222,60 bardzo wysoka
GX/477/12 6190 12 | 11,10 9,50 8030 |
Gx/a77/13 030 13 ] 7 ‘ 19,60 12,20 12,0 o
GX/477/14 31-60 14 ) cinika 71 2, 2?7 0,60(n) 49,90 T 196,50 bardzo wysoka
GX/477/15 61-90 15 5,60 0,20(n) 22,60
GX/471/16 030 16 | 13,10 | 70,60‘(‘ni s8 o 7 7
GX/477/17 ¥ il 3 B T
/7717 | 3160 . m $rednia 160 | 030(n) 51,20 145,40 bardzo wysoka J
GX/477/18 6190 | 18 [ 810 | oo 35,30

Na korzeniach komonicy stwierdzono wystepowanie licznych brodawek korzeniowych:

W brodawkach korzeniowych bytujg bakterie brodawkowe, zwane tez bakteriami korzeniowymi,
nalezgce do kilku rodzajéow taksonomicznych, znanych gtéwnie jako Rhizobium. Bakterie te maja
zdolnos$¢ do wigzania azotu atmosferycznego, dzieki czemu zaopatrujg rosliny i zostawiajg w glebie
dobrze przyswajalny azot, wptywajac pozytywnie na wzrost roslin i ich plonowanie.






Bakterie wyizolowane z brodawek korzeniowych komonicy rozkowej odmiany Leo, uprawianej w
warunkach polowych jako wsiewka w rzepak i pszenice (identyfikacja metodg molekularng,
przypisanie do gatunku na podstawie identyfikacji fragmentu 16S rRNA. Jest to obecnie powszechnie
stosowana metoda identyfikacji molekularnej flory bakteryjnej.




Mikrobiom glebowy, identyfikacja bakterii symbiotycznych

Charakterystyka mikrobiomu glebowego wraz z identyfikacjg bakterii symbiotycznych na
korzeniach drobnonasiennych roslin bobowatych stosowanych jako rosliny okrywowe
zostata wykonana metoda NGS (sekwencjonowanie nowej generagji).

Badania zostaty wykonane w formie samodzielnejizolacji DNA a nastepnie ustugi

glebach z probek DNA srodowiskowego uzyskanych z czterech wariantéw uprawy:
1) Rzepak  2) Rzepak w komonicy 3) Pszenica 4) Pszenica w komonicy

Badanie objeto nastepujgce elementy:
1. Wykonanie indeksowanych bibliotek DNA
2. Sekwencjonowanie NGS bibliotek (Illumina MiSeq)

3. Analiza bioinformatyczna, w tym filtrowanie odczytow, dla 16S z uzyciem
oprogramowania QIIME2 (z wyodrebnianiem analizy ASV) — w oparciu o sekwencje
referencyjne bazy Silva v138.

Poréwnania zostaty przedstawione na wykresach Krona.

Rhizobiales nalezg do klasy Alphaproteobacteria - gramujemnych bakterii tlenowych.Sktad rzedu
Rhizobiales w prébie gleby:

A . | Mesorhizobium

Bakterie Mesorhizobium loti i M. ciceri miaty po 7% udziatu w prébach Mesorhizobium.

Gatunek wiosacy wykazany w prébach: Rhizobium leguminosarum 14%



W doswiadczeniu polowym poza mikrobiomem badano takze sptywy powierzchniowe gleby, stosujgc

dwie metody: 1) trepy gumowe wychwytujgce resztki gleby sptywajace z pola o okreslonym

pochyleniu (10° tj. 10 stopni katowych); 2) pochylenie kastr w warunkach szklarniowych (10°).

CoOoO~NOOUTPA~,WNPF

Suma 297,9 2814
Srednia 33,1 31,3

Z kazdego z trepoéw gumowych wyjeto glebe z kazdego
rowka (9 trepéw x 2 warianty x 15 rowkdéw) a glebe
pozostawiono do wyschniecia i osobno zwazono.
Uzyskano wagi suchej masy od 0,2 g do 4,5 g. Wartosci
te dodano i policzono sumy oraz srednie wartosci suchej
masy z kazdego wariantu. W przypadku wariantu (RK -
rzepak w komonicy) uzyskano nieznacznie mniejszy
parametr erozji glebowej anizeli w przypadku wariantu
RR (rzepak bez wsiewki), jednak zauwazy¢ nalezy, iz z
powodu nierébwnomiernego siewu i kietkowania
komonicy niektére z trepow gumowych znalazly sie w
strefie o bardzo niewielkiej obsadzie komonicy, nie
wplywajgcej na wynik pomiaru. Z dalszych pomiaréw
zrezygnowano z uwagi na ucigzliwos¢ badania
i przeniesiono obserwacje do szklarni IGR PAN.



Trepy gumowe pod katem 10°

\}

Wydtubywanie osaddw ze szpar i wazenie: brak réznic statystycznie istotnych
migdzy wariantami z komonicg i bez, znaczne zréznicowanie danych, brak
komonicy w wielu miejscach wytozenia trepow gumowych.

Obecnie: ocena sptywow powierzchniowych w doswiadczeniu szklarniowym
(pochylenie kast pod katem 10°).

- o

Sptywy powierzchniowe gleby z upraw
w siewie czystym byly istotnie wyzsze
w poréwnaniu do sptywéw roslin plonu
glownego w koniczynie i komonicy.
Najsilniejsze zwigzanie gleby z podiozem
wystgpilo w koniczynie, a nastepnie w
komonicy w siewie czystym i z wsiewka
pszenicy. W rzepaku erozja wodna byta
naiwvzsza i wvnosita ok. 1 mm/1m/1 msc.

Do okreslenia wielkosci sptywdéw powierzchniowych wskazane sg szeroko zakrojone metody

hydrologiczne (badanie zlewni), ktére nie byty planowane w niniejszym projekcie.



Fotosynteza to proces biochemiczny zachodzgcy wytgcznie w obecnosci swiatta
w komorkach roslinnych zawierajacych zielony barwnik chlorofil i zotty karoten
(lub sinicach zawierajgcych bakteriochlorofil).

chloroplast
organellum komorkowe

W wyniku reakcji chemicznych z prostych zwigzkow nieorganicznych (dwutlenek
wegla, woda i rozpuszczone w niej sole mineralne) powstajg zwigzki organiczne,
takie jak weglowodany (cukry proste i ztozone), biatka, ttuszcze i inne.

Produktem ubocznym jest tlen, oddawany przez rosliny do atmosfery. Z powietrza

nasyconego tlenem korzystajg wszystkie organizmy wyzsze, ktére same w sposdb
naturalny go nie wytwarzajg, a jest im niezbedny do zycia.

FOTOSYNTEZA

P
il \ / TLEN
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WODA ’ \
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Zyciodajny proces fotosyntezy

U Dwutlenek wegla pobierany jest z atmosfery przez aparaty szparkowe lisci, a wode
wraz z rozpuszczonymi w niej zwigzkami chemicznymi(solami) roélina pobieraz
gleby przez swoj system korzeniowy.

faza sSwietlna polega na rozszczepieniu wody
pod wptywem energii Swietlnej
pochtonieteji przetworzonej przez :

chlorofil. Uwolniony zostaje tlen, a wodér
i energiazmagazynowane w tkankach rosliny

faza ciemna to kolejny etap, podczas ktorego
reakcje biochemiczne zachodza bez udziatu swiatta,
ale niezbedna jest do tego energia chemiczna
(zwana sitg asymilacyjng) pochodzacaz fazy
pierwszej. Po szeregu reakcji chemicznych powstaja
zwigzki organiczne. Proces ten ma migjsce w

chloroplastach i nazywany jest cyklem
fotosyntetycznej redukcji wegla (cykl Calvina).

Budowa chloroplastu

krople tluszczu

DNA

blona zawnetrzna

blona wewnetrzna

grana (stosy tylakoidow)

z chlorofilem

stroma

tylakoidy stromy

ziarno skrobi asymilacyjnej
rybosom




Chlorofil w roslinach

W 1925 roku niemiecki chemik Richard Wildstatter zdobyt nagrode
Nobla za odkrycie chlorofilu. Odkryt, ze struktura chlorofilu —
zielonego barwnika roslin i hemoglobiny — czerwonego barwnika
krwi sg do siebie bardzo podobne. Gtdwna rdznica polega natym,
ze w centrum hemoglobiny znajduje sie atom zelazaa w centrum
czasteczki chlorofilu —atom magnezu.

Obie te substancje sg niezbedne do zycia.

HEMOGLOBINA & CHLOROFIL

substancja zawarta we krwi O Zielony plgment w roslinach, ktéry
ludzklej, ktora przenosi tlen z przeksztatca promienie stoneczne

pluc do wszystkich tkanek i w energie chemiczng poprzez
komorek w organizmle. proces fotosyntezy.

Richard Wildstatter

Aparat szparkowyjest podstawowym elementem odpowiedzialnym za
przewodnosc dyfuzyjng powierzchni liscii jest wykorzystywany przez rosline zarowno
do kontrolowanej utraty wody, jak i do asymilacji CO, w procesie fotosyntezy. o

epidermal cell
inner thick wall

otwarty aparat szparkowy zamkniety aparat szparkowy



Kompleksy szparkowe

Epidermal cell )

> ' B \PN \\\\

trawy dwuliscienne

Lewe komarki ochronne nabrzmiate (otwarte), prawe wiotkie (zamkniete)

Henrique Pessoa dos Santos
Doctor in Plant Physiology - Head of Department at Brazilian
Agricultural Research Corporation (EMBRAPA)

Brazil

Parowanie wody ze scian komorkowych mezofilu

Water in cell wall

£ air layer limitrophe

Para wodna uchodzi przez otwor szparkowy. Na ten przeptyw bezposrednio wptywa
graniczna warstwa powietrza



Przewodnictwo aparatéw szparkowych

Pomiar przewodnosci szparkowej jest istotnym wskaznikiem stanu wodnego
rosliny i dostarcza waznych informacji na temat wzrostu rosliniich adaptacji do
zmiennych warunkow srodowiskowych.

Przewodnictwo aparatow szparkowych, zwykle mierzone
w mmol m~? s™" za pomoca porometru, szacuje szybkos¢
wymiany gazowej i transpiracji przez aparaty szparkowe.

Przewodnictwo szparkowe jest miara:

1) stopnia otwarcia aparatow szparkowych
2) liczby aparatow szparkowych

3) wielkosci aparatow szparkowych

Gutacja wody na
koncach lici pszenicy

Szybkosc reakcji szparkowej na zmieniajace sie warunki
srodowiskowe ma duzy wptyw na fotosynteze i wykorzystanie wody przez rosline.

Przewodnictwo szparkowe jest gtdwnym czynnikiem determinujgcym plon roslin.

Pomiar przewodnictwa aparatow szparkowych

 Porometr AP4

» Bezposredni pomiar przewodnosci / oporu
szparkowego lisci

4 > Prostakalibracjaw terenie

» Minimalny stres liscia w trakcie pomiaru

» Prosty interfejs uzytkownika

Porometr AP4 wykonuje pomiar przewodnosci szparkowej poprzez porownanie
precyzyjnie zmierzonej zmiany wilgotnosci wewnatrz gtowicy pomiarowej do
odczytéw uzyskanych przy uzyciu ptytki kalibracyjnej. Ptytka kalibracyjna posiada
6 ustawien przewodnosci doktadnie dobranych w procesie szczegétowych analiz.



Analiza parametrow procesu fotosyntezy

Badania prowadzono w warunkach polowych oraz w szklarni przy zastosowaniu
nastepujacej aparatury badawczej:

» w warunkach polowych (Gospodarstwo tazdoje)
Porometr AP4 (przewodnictwo szparkowe)
HandyPea (fluorescencja chlorofilu)

SPAD (zawarto$¢ chlorofilu)

» w warunkach szklarniowych (IGR PAN)
Porometr AP4

HandyPea

SPAD

PLAN: przy zastosowaniu aparatu LICOR
z komorami dobranymi do typu badanych lisci

Wyswietlacz
LCD

AT AOROMETER AP

Przyciski
funkcyjne

Klawiatura
QWERTY do
wprowadzania
opisow

Czujnik
promieniowania
PAR

Glowica
czujnika

Plytka
S S kalibracyjna

<




Przewodnictwo aparatéw szparkowych
pomiary w szklarni aparatem porometr AP4

Przewodnictwo aparatow szparkowych
pomiary na polu aparatem porometr AP4




Przewodnictwo szparkowe
Porometr AP4
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Handy Pea SPAD
fluorescencja chlorofilu Zawartosc chlorofilu

LiCOR 6800

Liczne parametry
wydajnosci fotosyntezy
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Rzepak Pszenica

pszenica w koniczynie

Parametr Fv/Fm (maksymalna wydajnosc¢ fotosystemu ll) jest najbardziej popularnym,

poréwnawczym testem pozwalajgcym na wykrycie stresu roslin.

Wartosci z zakresu 0,83-0,85 wskazujg na wzrost roslin w warunkach optymalnych

(bez stresu).

Whiosek:
Rzepak i pszenica w koniczynie charakteryzowaly sie najmniej korzystnymi

parametrami fotosyntezy , natomiast najkorzystniejsze byty parametry dla

roslin w siewie czystym. Natomiast maksymalna wydajnosc¢ fotosystemu Il dla

rzepaku w komonicy nie wskazywata na uprawe rzepaku w warunkach stresu.



Zdrowotnos¢ roslin
Zbieranie okazéw porazonych roslin

Na zdjeciach widoczne objawy suchej zgnilizny kapustnych i werticiliozy, brak objawdw zgnilizny
twardzikowej, stabe objawy czerni kapustowatych, brak kity kapusty (takze w okresie jesiennym).



Ocena zdrowotnosci roslin

Zdrowotnosé roslin oceniono w warunkach polowych.

Rosliny w plonie gtdwnym wybrane losowo z pola oceniono
pod wzgledem wszystkich patogenéw obserwowanych
makroskopowo.

Rosliny z objawami chorobowymi bedg cieto na fragmenty,
odkazano powierzchniowo i wyktadano na pozywki
mikrobiologiczne odpowiednie do spodziewanej grupy
patogenow.

Patogeny biotroficzne oznaczono wizualnie.

Sapro-i nekrotrofy rosngce na pozywkach agarowych
i ptynnych hodowano az do uzyskania czystego izolatu
i takze identyfikowano mikroskopowoi molekularnie.

Poréwnano liczbe roslin z objawami porazenia
oraz nasilenie kazdej z obserwowanych choréb.

Dla oceny wystepowania grzyba Sclerotinia sclerotiorum
zastosowano test ptatkowy.

Ocena zdrowotnosci roslin

Rzepak bez zywej Rzepak z zywa
Sucha zgnilizna kapustnych: sciotki Sciotka
* procentroslin porazonych 24 26 brak roin.ic
» s$rednistopien porazenia 0-9 3,6 2,2 stabsze objawy
Zgnilizna twardzikowa
+ procentroslin porazonych 0,2 0 brak r‘-':li:!nic
= S$rednistopien porazenia 0-9 4 0 brak réznic
Kita kapusty
+ procentroslin porazonych 0 0 brak rc:n::n?c
+ s$rednistopien porazenia 0-4 0 0 brak réznic
Czern kapustowatych
*+ procentroslin porazonych 18 16 brak réznic
¢ gdrednistopien porazenia 0-9 4,5 3,2 stabsze objawy
Werticilioza
. E)roc;:e.nt rosi.lin’ porai_onych 28 19 mniej chorych roélin
srednistopien porazenia 0-4 2,8 2,3 stabsze objawy



Chwasty zaobserwowane w gospodarstwach biorgcych udziat w doswiadczeniu (czerwiec 2024)

Ocena zachwaszczenia

babka babka blekot
lancetowata & lancetowata lancetowata.jpg pospolity.jpg

fiotek polny.jpg bniec biaty.jpg

gwiazdnica jaskier roztogowy jasnota mniszek lekarski
pospolitajpg gwiazdnica purpurowa wiechlina
polna,jpg bodziszek drobny roczna.jpg
Jrg

bluszczyk bniec bialy.jpg bodziszek bodziszek tasznik bylica
kurdybanek.jpg drobny.jpg pospolity.jpg pospolita.jpg

ostrozen polmy pieciornik gesi podagrycznik podbiat pokrzywa

skrzyp polny.jpg krwawnik pospolity szczaw pospolity.jpg zwyczajna &
pospolity kedzierzawy.jpg przytulia

gwiazdnica pos... czepna.jpg



Ocena zachwaszczenia

pokrzywa pokrzywa powdj polny.jpg przytulia
Zwyczajna wyka Zwyczajna.jpg czepna.jpg
ptasia.jpg

skrzyp polny & skrzyp polny.jpg stoktosa
wyka ptasia,jpg migkka,jpg

-
i

rdest ptasi.jpg rezeda zo6tta & rezeda z6tta rezeda z6tta salata
maruna maruna maruna kompasowa.jpg
bezwonna(1).jpg bezwonna bezwonna(1).jpg

tobotki polne.jpg

tobotki polne uczep.jpg wiechlina wilczomlecz ziarnopton
maruna roczna.jpg sosnka & fiotek wiosenny.jpg
bezwonna polny.jpg

rumian polny.jpg

Wynik: Zachwaszczenie obserwowano wytacznie na obrzezach plantacji i placach bez
roslin plonu gtéwnego oraz tych czesciach pola w siewie czystym, na ktorych nie
zastosowano chemicznej ochrony herbicydowej. W komonicy obserwowano

wystepowanie zachwaszczenia fiotkiem polnym.



Metabolomika

GENOM

(EPI)GENOM Metabolity pierwotne

* Jest to dziedzina nauki, ktéra bada [ Aminokwasy
w sposob ilosciowy i jakosciowy [ Cukry
. \ s " \ Kwasy organiczne
niskoczgsteczkowe zwigzki TRANSKRYPTO Nukleotydy
pochodzenia naturalnego — endogenne ‘

Kw. Ttuszczowe...

Aminy biogenne
metabolity, ktére tworzg metabolom.

. . PROTEOA(;
* Wraz z genomika, transkryptomika, /

Metabolity wtérne

proteomika zaliczana jest do biologii
systemow.

Fenylopropanoidy
Flawonoidy
Terpeny
Alkaloidy

METABOLOM

FENOTYP

Podejscia w

niecelowana Metabolomika celowana

* Analizie podlegajg wszystkie metabolity, ktére
zostaty wyekstrahowane z pr 6bki i sg
mozliwe do zbadania wybrang technika
instrumentalna.

* Analiza jest ukierunkowana tylko na okreslony
metabolit lub panel metabolitéw np.: auksyny,
panel fitohormondw, aminokwasy biogenne.

* Metoda zostata zoptymalizowana

* Profile metabolomiczne poréwnywane sg
pomiedzy wariantami eksperymentalnymiw
celu zobrazowania réznic miedzy réznymi
stanami biologicznymi organizmu.

odzysku dla okreslonego metabolitu lub grupy
metabolitéw.

* Bardzo zawezona analiza odpowiada na
* Bardzo czesto podejscie niecelowane konkretne pytanie badawcze.

generuje kolejne pytania badawcze i hipotezy.

Zastosowanie:
- Poszukiwanie biomarkerow np.: chordb lub ekspozycji
- Poszukiwanie nowych punktéw uchwytu terapii
- Poszukiwanie szlakéw zmienionychw danych warunkach
eksperymentalnych

Zastosowanie:
- Walidacja biomarkerow
Monitorowanie konkretnych metabolitéw w szlakach
- Kontrola jakosci produktéw rolnych

Techniki stosowane w metabolomice

Technikiseparacyjne Techniki spektroskopowe

Stuza do rozdzielenia sktadnikéw
mieszaniny wykorzystujac zjawisko
podziatu miedzy faze stacjonarngi
ruchoma lub migracji w polu
elektrycznym.

Metody analityczne, ktore badajg
oddziatywanie promieniowania z
materig/analitem.

Stuzy do pomiaru stosunku masy do
tadunku (m/z) zjonizowanego analitu
oraz fragmentacji jonéw w celu analizy
jakosciowej i ilosciowe;j.

* Chromatografia gazowa o
*  (Ultra)wysokosprawnachromatografia

cieczowa

* Chromatografia jonowymienna
* Elektroforezakapilarna

Niskorozdzielcza spektrometria mas
(pojedynczy kwadrupol, pulapka jonowa)
Niskorozdzielcza tandemowa
spektrometria mas (potréjny kwadrupol)
Wysokorozdzielczaspektrometriamas
(TOF, Orbitrap, FTICR)

Hybrydowa spektrometria mas (faczy
nisko i wysokorozdzielczy analizator:
aTOF, Q-exactive MS)

Spektroskopia magnetycznego rezonansu
jadrowego

Spektroskopia Ramana

Spektroskopia IR

Spektroskopia UV-VIS



Techniki stosowane w metabolomice
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Schemat HPLC (A.PInstruments)

Schemat spektrofotometru UV-VIS

1) Za pomoca elektrospreju lub elektrorozpylacza wyciek z kolumny jest rozpylany i jonizowany.

2) Kwadrupol: powstate jony sa kierowane do pierwszego analizatora - kwadrupola, ktéry dziata jak filtr mas. Jony sa
odfiltrowane zgodnie ze stosunkiem masy do fadunku (np. tylko jony z zakresu 100-1000) a nastepnie kierowane sg do
drugiego analizatora - orbitrapa.

3) Orbitrap to dwie elektrody zewnetrzne i jedna wewnetrzna. Jon trafiajac miedzy te elektrody jest przyspieszany i
zaczyna oscylowac przemieszczajgc sie wzdtuz osi. Czestotliwosé oscylacji jondw jest proporcjonalna do wartosé m/z.
Poruszajaca sie wzdtuz analizatora wigzka wytwarza réznice potencjatow miedzy elektrodami zewnetrznymi.

4) Sygnat ten jest przeksztalcany w widmo masowe przy pomocy Transformacji Fouriera.

Pracownia Laboratorium Multiomiki IGR PAN

Ultrawysokosprawny Wysokosprawny
chromatograf chromatograf
cieczowy cieczowy

Detektor
fotodiodowy

Niskorozdzielczy
spektrometr

masowy —

putapka jonowa
Wysokorozdzielczy
hybrydowy
spektrometr
masowy

Preparatywny
chromatograf
cieczowy

1. Reczna homogenizacja
materiatu w ciektym azocie

2. Homogenizacja w mtynie
kulowym przez 30 s przy
czestotliwosci 27 Hz.




Ekstrakcja materiatu

3. Tkanka (50 mg) byta ekstrahowana
przy uzyciu 1 ml 80 % metanolu
(LC-MS, Merck) z dodatkiem wzorcéw
wewnetrznych (0.1 ug/ml):

» formononetyna,

* myo-inositol,

* ds-glicyna.
4. Probki byty wytrzgsane przez 15 min
z rozpuszczalnikiem, a nastepnie
ekstrakcja byta wspomagana
ultradzwiekami przez 5 min.

Ekstrakcja materiatu

5. Probki byty nastepnie wirowane
z predkoscig 15 000 rpm przez 15
min w temperaturze 4 °C.

6. Nastepnie supernatanty zostaty
przefiltrowane przez sgczki
strzykawkowe PTFE o $r. poréw 0.22
pum i $r. zewnetrznej 14 mm do fiolek
chromatograficznych.

Analizy UPLC-HRMS

* Rozdziat chromatograficzny:
* UPLC-Acquity (Waters)
* Kolumna HSS T3 (150 x 2.1 mm, 1.7 um)
* Temperatura kolumny 40 °C, temperatura autosamplera 4 °C

* Gradient dwusktadnikowy (A: 0.1 % kwasu mréwkowego w
wodzie,
B: acetonitryl)

* Detekcja PDA przy dtugosci fal 250-550 nm
* Detekcja MS:

* Zrédto HESI-II (podgrzewany elektrospray)

* Tryb jonizacji ujemny i dodatni z fragmentacja
(FullMS-ddMS?)




Metabolom - pszenicy

Gtéwne grupy zwigzkow wystepujgce w prébce QC (mieszanina wszystkich probek)

RT :0.64-12.28
227 kwasy organiczne
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Chromatogramy uzysakane technikg UPLC-HRMS (chromatogram pikow bazowych) oraz technikg UPLC-PDA
(detekcja przy 254 nm).
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Przyktadowe zwigzki réznicujgce czesci nadziemne i korzenie: 1 - kwas akonitowy, 2 — glukuronid kwasu
ferulowego, 3 - apigenin 6-C-glucoside 8-C-arabinoside, 4 — nieznany lignan, 5 — picein, 6 — O-heksozyd
DIBOA, 7 — O-heksozyd HDMBOA, 8 — kwas nonanodiowy




Zmiany zawartosci metabolitow w czesci
nadziemnej pszenicy

Pierwszy punkt czasowy
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Wykresy przedstawiajg liczbe statystycznie istotnych pikdw chromatograficznych w obu wariantach (p < 0.01)

Zmiany zawartosci metabolitow w czesci

2. Punkt czasowy

Koniczynavs. Kontrola

nadziemnej pszenicy

Komonica vs. Kontrola
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Wykresy przedstawiaja liczbe statystycznie istotnych pikdw chromatograficznych w obu wariantach (p < 0.01)
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Zmiany zawartosci metabolitow
w korzeniach pszenicy

Pierwszy punkt czasowy
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Zmiany zawartosci metabolitow
w korzeniach pszenicy

1. Punkt czasowy

Koniczynavs. Kontrola
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Wykresy przedstawiaja liczbe statystycznie istotnych pikéw chromatograficznych w obu wariantach (p < 0.01)
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Glukozynolany

Metabolom - rzepaku

Gtéwne grupy zwiazkdéw wystepujace w prébce QC (mieszanina wszystkich prébek)
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Chromatogramy uzysakane technikg UPLC-HRMS (chromatogram pikéw bazowych) oraz technika UPLC-PDA
(detekcja przy 254 nm).
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Przyktadowe zwigzki roznicujgce czesci nadziemnei korzenie: 1 — skopolina, 2 — ramnozyd skopoletyny, 3 -
CoH1sN,05S, 4 — glukobrasicyna, 5 — metoksyglukobrasicyna, 6 — kwas N-feruloyloasparaginowy
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Statystycznie istotna liczba metabolitow réznigcych probki:

Spadek Wozrost

Czes¢ nadziemna:

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z koniczyng T1 182 145
Pszenica w siewie czystym vs pszenica z komonicag T1 80 42
Pszenica w siewie czystym vs pszenica z koniczyng T2 47 ol
Pszenica w siewie czystym vs pszenica z komonicg T2 51 48
System korzeniowy:

Pszenica w siewie czystym vs pszenica z koniczyng T1 194 193
Pszenica w siewie czystym vs pszenica z komonica T1 94 118
Pszenica w siewie czystym vs pszenica z koniczyng T2 271 186
Pszenica w siewie czystym vs pszenica z komonica T2 176 151

Czes¢ nadziemna:

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z koniczyng T1 190 188
Rzepak w siewie czystym vs pszenica z komonicg T1 46 51
Rzepak w siewie czystym vs pszenica z koniczyng T2 96 86
Rzepak w siewie czystym vs pszenica z komonicg T2 52 69
System korzeniowy:

Rzepak w siewie czystym vs pszenica z koniczyng T1 312 313
Rzepak w siewie czystym vs pszenica z komonicag T1 201 175
Rzepak w siewie czystym vs pszenica z koniczyng T2 263 180
Rzepak w siewie czystym vs pszenica z komonicag T2 150 107

Podsumowanie

Metabolizm roslin plonu gtéownego
rosngcych w mulczu jest w warunkach
poczatkowego wzrostu odmienny od
warunkow wzrostu roslin w tradycyjnej
uprawie orkowej.



Genome

!

Analizy transkryptomiczne Transcriptome «—
Proteome

Analiza transkryptomow roslin pszenicy i rzepaku l

objety rosliny rosngce w kontrastujgcych ze sobg

systemach uprawy. Metabolom «———

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/applex
pression/

TranSkryptom to zestaw czgsteczek mRNA (lub ogdlniej: transkryptow)
obecny w okreslonym momencie w komorce, grupie komorek lub organizmie.

TRANSKRYPTOM

N\

RNA kodujace bialka RNA nickodujgce bialek
(4-5%) (95-96%)

/ A
N

tRNA, rRNA, tmRNA \ Male regulatorowe RNA Due regulatorowe RNA

np. Xist RNA, H19 RNA

. . gRNAi inne  miRNA
snRNA, snoRNA, RNA RNazy P SIRNA
tasiRNA
nat-siRNA
piRNA
rasiRNA

RNA telomerazy

Kodujgce RNA to matryce do syntezy biatek, rzadko stanowig wiecej niz 5% RNA
komorkowego. U eukariontéw syntetyzowane sg jako transkrypty pierwotne a nastepnie
ulegajg obrobce posttranskrypcyinej, podczas ktorej dodawana jest czapeczka na koncu 5,
ogon poli-A na kncu 3’ oraz wycinane sg introny. Dojrzata czgsteczka mRNA poza centralnie
usytuowang sekwencjg kodujgcg zawiera rowniez regiony nie ulegajgce translacji (3'-i 5’-
UTR, ang. untranslated region.

Kodujgce mRNA ulega ciggtym modyfikacjom, czas pdttrwania kilka minut, godzin.




Transkryptom w przeciwienstwie do genomu jest tworem bardzo dynamicznym.

Komorki w odpowiedzi na rézne czynniki uruchamiajg i wytgczajg transkrypcje
genow, zmieniajgc w ten sposob swoj transkryptom.

Czesto juz kilka minut po zadziataniu jakiegos$ czynnika (np. stresu) na komorki
mozna obserwowac powstawanie transkryptow gendéw reakgcji na ten czynnik.

Expression value
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() Group A sample
| Group Amean Brak istotnych roznic

k.ﬁ Group B sample
I Group B mean

D Global mean
https://biocorecrg.github.io/CRG_Bioinformatics_f

or_Biologists/differential_gene_expression.html

Cel badan

1. Zidentytikowanie gendéw o zroznicowanej ekspresji zwiazanych z uprawa czysta lub z

pokryciem

2. Interakcja miedzy roslinami, wplyw roslin straczkowych na sasiadujace rosliny

poprzez cykle skltadnikéw odzywczych, sygnalizacje chemiczna i interakcje z

mikroorganizmami.

3. Poznanie genow 1 szlakow metabolicznych uaktywnianych podczas odpowiedzi na
uprawe czysta lub mieszana

Materiat i metody
1. Wybrane linie, w warunkach kontrolowanych, ocena liczby wschodow.

projektowanie markeréw na sekwencje wskazane po analizie danych z RNAseq.
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Profilowanie ekspresji genéw pozwala na poznanie genéw i szlakbw metabolicznych
uaktywnianych podczas odpowiedzi na zréznicowang uprawe. Celem byto zidentyfikowanie genéw

o zroznicowanej ekspresji, zwigzanych z uprawa rzepaku w siewie czystym i z wsiewka.

Materiaty i metody:

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

uprawy w koniczynie. Doswiadczenie zostato przeprowadzone w szklarni. Catkowity RNA z lisci zostat
wyizolowany za pomocy zestawu do izolacji RNA. Stezenie i jako$¢ matryc zostata oznaczona z
wykorzystaniem Bioanalyzer RNA 6000 Nano Assay (Agilent Technologies).
Jakosé materiatu zostata potwierdzona po przestaniu przez ustugobiorce. Rowniez przez ustugobiorce
zostata przygotowana biblioteka TruSeq mRNA standed. Sekwencjonowanie wykonane zostato
na NovaSeq6000 w konfiguracji 2x150bp, 40M odczytow. Dane zostaty zapisane na dysku
przenosnym i przekazane wykonawcy.

Grupa bioinformatyczna przeprowadzita analize uzyskanych danych. Surowe dane zostaty
odniesione do sekwencji referencyjnej (sekwencja genomu rzepaku Brassica napus ssp. oleifera).
Ztozone sekwencje zostaty scharakteryzowane funkcjonalnie. Wyznaczone zostaty geny o ekspresji
zrdéznicowanej w odpowiedzi na sposéb uprawy (DEGs). Zostata wykonana analiza typu KEGG (the
Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes), ktéra pozwolita na identyfikacje poszczegdlnych szlakéw
metabolicznych, do ktdrych nalezg 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 dobrg jakos$¢ po izolacji potwierdzono parametrem RIN (Tab. 1).

Tabela 1.

Linie, wybrane do do$wiadczenia, z warunkdéw szklarniowych wraz z parametrem jakosci matrycy.

Préba | Name on the list | ng/ul | RIN | Préba | Name on the list | ng/ul | RIN
1 Rz2 2 624 | 8.1 15 Rz_konl_ 21 377 | 6.8
2 Rz3_3 89 |75 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_kon4d 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 koml 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 mogg zawiera¢ odczyty o niskiej jakosci lub odczyty z adapterami, ktoére
wplywajg na jakos¢ i wiarygodnosé biblioteki. Aby tego unikngé niezbedne jest ,przefiltrowanie”
odczytow i uzyskanie odczytow czystych. Usuwane sg odczyty z adapterami, odczyty, w ktérych
zawartos¢ nukleotydow z odczytem niepewnym wynosi>10% i odczyty o niskiej jakosci (Tab. 2). Duza
liczba uzyskanych odczytéw (min. 74 min) gwarantuje wysokg jako$¢ analiz transkryptomicznych.

Tabela 2. Analiza statystyczna wynikow sekwencjonowania.

Raw _ Clean_ Clean_ Error_
Préba Biblioteka Raw_reads

bases reads bases 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_komil_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_konl 21 MRRA240019690-1a 81597780 12.24G 74766902 11.22G 0.01

Raw_bases — liczba odczytow*diugos¢ sekwenciji
Clean reads — odczyty sekwencji po odrzuceniu odczytdw o niskiej jakosci.

o Zmapowano uzyskane sekwencje do genomu referencyjnego Brassica napus ssp
oleifera.

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

o Wykonano kwalifikacje zidentyfikowanych genéw do poszczegdlnych kategorii
funkcjonalnych (GO).

o Rzepak w czystej uprawie vs rzepak w koniczynie: najwiecej genéw nalezato do
kategorii ,podziaty mitotyczne komérki” i ,inicjacja replikacji DNA” (Rys.1A).

o Rzepak w czystej uprawie vs rzepak w komonicy najwiecej gendéw nalezato do
kategorii ,transport anionéw” i ,ruch w oparciu o mikrotubule” (Rys. 1B).
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Sekwencje odniesiono do genomu referencyjnego rzepaku. Postuzono sie programem

HISAT2 (Tab. 3).

Tabela 3. Podsumowanie statystyczne mapowania do genomu referencyjnego.

Proba Liczba Liczba Unique_map Multi_map
odczytow i %oprzypisanych
odczytow
e |Gl s e
e |l GRS
s e | ] ] e
Rz5 25 100166232 9(%%%‘%;‘; 8(88%2.35)5;7) 4(213.33&3;
| e | QR o e
TR
Rz koml 17 | 83223450 7(%415.’86?;2) 7(%2?;‘3;)?5 4(75952;9;
Rz_kom2_18 | 79924050 7(5;1‘.‘77%)5; 6(8875?33;)2) 4(%2?3&?;
Rz_kom3 19 | 78661596 71(%915_52%9; 6(255?;;3 4(:?22;1)
Rz kom4 20 | 73098586 6&??2;3 6(%%2?;(; 3214_1355%
Rz konl 21 | 74766902 6(%22%%&1) 65(%”;?8;3 4(15?55;3

Total reads — wszystkie odczyty,

Total map — liczba odczytéw, odniesiona do genomu referencyjnego,

Unique map — liczba odczytéw, zmapowanych w miejsca unikalne w genomie,
Multi-map — liczba odczytéw, zmapowanych w liczne miejsca w genomie,

Dokonano porownania liczby sekwencji aktywowanych w uprawie czystej i mieszanej, rzepak
i rzepak w komonicy oraz rzepak i rzepak w koniczynie. W poréwnaniu pierwszym, sekwencji
specyficznych tylko dla rzepaku w siewie czystym byto 2644, dla rzepaku w komonicy 2536.
W poréwnaniu drugim zidentyfikowano dla rzepaku w siewie czystym 3769 sekwencji versus
3503 w siewie z koniczyng. Poréwnanie trzecie — rzepak w siewie czystym vs rzepak w
komonicy i rzepak w koniczynie wykazata 4122 sekwencji specyficznych wobec 40407

wspolnych (Rys 2).
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Ryc 2. Diagram Venna, poréwnanie liczby sekwencji wspolnych i oddzielnych dla rzepaku w
siewie czystym, siewie w komonicy i siewie w koniczynie

Zidentyfikowano sekwencje o zréznicowanej ekspresji pomiedzy rzepakiem w siewie

czystym i mieszanym. Wskazano sekwencje, ktorych ekspresja wzrosta lub zmalata oraz

podsumowano wszystkie (Rys.3).

compare all up | down threshold
Rz_konvsWt Rz | 12984 | 6226 | 6758 | DESeq2 padj<=0.05 |Jlog2FoldChange|>=1.0
Rz_komvsWt Rz | 2909 | 1785 | 1124 | DESeq?2 padj<=0.05 |log2FoldChange|>=1.0
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Ryc.3. Sekwencje o zréznicowanej ekspresji pomiedzy rzepakiem w siewie czystym i
mieszanym.

Oddziatywanie licznych genéw zebrano w poszczegolne szlaki metaboliczne (analiza KEGG,
Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes). W przypadku poréwnania rzepak w siewie
czystym vs rzepak w koniczynie wskazano pie¢ najwazniejszych szlakéw metabolicznych:
replikacja DNA, biosynteza fenylpropanoidéw, biatka motoryczne, metabolizm cysteiny i
metioniny, wydtuzanie kwasow ttuszczowych. Dla porownania rzepak w siewie czystym vs
rzepak w komonicy réwniez najwazniejszym szlakiem okazata sie replikacja DNA, biatka

motoryczne, ale oprocz tego metabolizm azotu, siarki, synteza alkaloidow piperydynowych

i pyridynowych.

Wybrano pie¢ sekwencji o najwiekszej roznicy ekspresji pomiedzy rzepakiem w uprawie
czystej, a rzepakiem w uprawie z koniczyng (Tab. 4).

Tabela 4. Sekwencje o najwigkszej réznicy ekspresji pomiedzy rzepakiem w uprawie czystej
a rzepakiem w uprawie z koniczyng

1/BnaA01g21560D |530.9 530.9 6.3 ATP phosphoribosyltransferase 1
2|BnaA09g06210D |36.5 1664.4 5.5 BnaA09g06210D protein
3|BnaC03g49300D [112.3 2135.0 4.2 Asparagine synthetase
4|BnaA01g14450D [33.1 7294.0 7.7 Superoxide dismutase [Fe] 1
5|BnaC05g16070D [1.8 231.7 6.9 Cysteine protease XCP2

Log2FoldChange — warto$¢ logarytmu z parametru okreslajgcego réznice pomiedzy
poziomem ekspresji jednej poréwnywanej grupy wobec drugiej



Podsumowanie analiz transkryptomicznych dla préb rzepaku:

Do sekwencjonowania RNAseq wybrano linie rzepaku z uprawy czystej, uprawy z komonicg
i koniczyng. Po izolacji potwierdzono jakos¢ i integralnos¢ uzyskanego materiatu parametrem
RIN>4.4. W wyniku sekwencjonowania uzyskano 74 min odczytow, co gwarantuje wysokg
jako$¢ analiz transkryptomu. Odniesiono pozyskane sekwencje do genomu referencyjnego
grochu. Udato sie zmapowac ok. 85% sekwencji. 81% z nich zostato ulokowanych
w miejscach unikalnych w genomie. Wskazano sekwencje o najwiekszej roznicy ekspresji
pomiedzy liniami w uprawie czystej i mieszanej. Scharakteryzowano funkcjonalnie wskazane
sekwencje (Tabela 4). Okreslono ich potencjalny udziat w réznych szlakach metabolicznych:
replikacja DNA, biosynteza fenyl-propanoidéw, biatka motoryczne, metabolizm cysteiny
i metioniny, wydtuzanie kwaséw tluszczowych. Dla poréwnania rzepak w siewie czystym vs
rzepak w komonicy réwniez najwazniejszym szlakiem okazata sie replikacja DNA, biatka

motoryczne, ale oprécz tego metabolizm azotu, siarki, synteza alkaloidow piperydynowych

i pyridynowych.



Profilowanie ekspresji genéw pozwala na poznanie genéw i szlakbw metabolicznych
uaktywnianych podczas odpowiedzi na zréznicowang uprawe. Celem byto zidentyfikowanie genéw

o zroznicowanej ekspresji, zwigzanych z uprawg pszenicy w siewie czystym i w Zzywym mulczu.

Materiaty i metody:

Materiat do RNAseq: materiat z 7 linii pszenicy z uprawy czystej, 8 linii z uprawy w komonicy, 8 linii
z uprawy w koniczynie. Doswiadczenie zostato przeprowadzone w szklarni. Catkowity RNA z lisci
zostat wyizolowany za pomocg zestawu do izolacji RNA. Stezenie i jako$¢ matryc zostata oznaczona z
wykorzystaniem Bioanalyzer RNA 6000 Nano Assay (Agilent Technologies).

Jakos¢ materiatu zostata potwierdzona po przestaniu przez ustugobiorce. Rowniez przez ustugobiorce
zostata przygotowana biblioteka TruSeq mRNA standed. Sekwencjonowanie wykonane zostato na
NovaSeq6000 w konfiguracji 2x150bp, 40M odczytéw. Dane zostaty zapisane na dysku przenosnym i
przekazane wykonawcy.

Grupa bioinformatyczna przeprowadzita analize uzyskanych danych. Surowe dane zostaty
odniesione do sekwencji referencyjnej [sekwencja genomu pszenicy Triticum_aestivum. Ztoione
sekwencje zostaty scharakteryzowane funkcjonalnie. Wyznaczone zostaty geny o ekspresji
zrdéznicowanej w odpowiedzi na sposéb uprawy (DEGs). Zostata wykonana analiza typu KEGG (the
Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes), ktéra pozwolita na identyfikacje poszczegdlnych szlakéw
metabolicznych, do ktdrych nalezg 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 dobrg jako$¢ po izolacji potwierdzono parametrem RIN.

Tabela 5. Linie, wybrane do doswiadczenia, z warunkoéw szklarniowych wraz z parametrem

jakosci matrycy.

Proba | Name on the list | ng/ul | RIN | Préba | 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 |58 |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_koml 9 739 6.8 |22 Psz_konll 80 | 166 | 6.7
9 |Psz kom4 12 |373 |5.8

10 | Psz_kom5_31 200 | 5.8
11 | Psz_kom6_32 316 |75
12 | Psz_kom7_33 |583 | 7.7
13 | Psz_kom8 34 334 (8.1

=
N

Psz_kom9 75 | 459 |6.5




Odczytane sekwencje czesto zawierajg odczyty o niskiej jakosci lub odczyty z adapterami,
ktore wplywajg na jakos¢ i wiarygodnos¢ biblioteki. Aby tego unikng¢ niezbedne jest
wprzefiltrowanie” odczytéw i uzyskanie odczytow czystych. Usuwane sg odczyty z adapterami,
odczyty, w ktorych zawarto$¢ nukleotydéw z odczytem niepewnym wynosi>10% i odczyty o
niskiej jakosci (Tab. 6). Duza liczba uzyskanych odczytéw (min. 80 min) gwarantuje wysoka

jakos¢ analiz transkryptomicznych.

Tabela 6. Analiza statystyczna wynikéw sekwencjonowania.

sample library raw_reads raw_base | clean_reads | clean_base | error_rate
Psz1 5 MRRA240019657- | 108979860 16.3§G 106090914 15.913G 0.01
Psz3_7 i/IaRRA240019659— 105145268 | 15.77G 102416782 | 15.36G 0.01
Psz4_8 i/IaRRA240019660— 111285340 | 16.69G 108218682 | 16.23G 0.01
Psz2_6prime i/IaRRA240019662— 90336494 13.55G 87294048 13.09G 0.01
Psz5_28 I%/IaRRA240019665— 109338862 | 16.4G 106287664 | 15.94G 0.01
Psz6_29 I%/IaRRA240019666— 91733330 13.76G 89030068 13.35G 0.01
Psz7_30 I%/IaRRA240019667— 109511058 | 16.43G 106872010 | 16.03G 0.01
Psz_kom1_9 I%/IaRRA240019697— 88176808 13.23G 84877852 12.73G 0.01
Psz_kom4_12 I%/IaRRA240019700— 94982980 14.25G 90767744 13.62G 0.01
Psz_kom5_31 I%/IaRRA240019705— 86757372 13.01G 80223756 12.03G 0.01
Psz_kom6_32 ﬁ/IaRRA240019706— 102660974 | 15.4G 96086268 14.41G 0.01
Psz_kom7_33 ﬁ/IaRRA240019707— 103763412 | 15.56G 96051348 14.41G 0.01
Psz_kom8_34 ﬁ/IaRRA240019708— 101085858 | 15.16G 95907058 14.39G 0.01
Psz_kon2_14 ﬁ/IaRRA240019710— 95793224 14.37G 88735178 13.31G 0.01
Psz_kon5_35 I%/IaRRA240019717- 87919386 13.19G 80196780 12.03G 0.01
Psz_kon6_36 I%/IaRRA240019718— 94069108 14.11G 85237058 12.79G 0.01
Psz_kon7_37 I%/IaRRA240019719— 93389628 14.01G 89909834 13.49G 0.01
Psz_kom9_75 I%/IaRRA240022551— 90255638 13.54G 87553736 13.13G 0.02
Psz_kom10_76 I%/IaRRA240022552— 93768350 14.07G 91112058 13.67G 0.02
Psz_kon8_ 77 I%/IaRRA240022553— 85689380 12.85G 83691926 12.55G 0.02
Psz_kon9_78 I%/IaRRA240022554— 85688376 12.85G 83386224 12.51G 0.02
Psz_konl10_79 I%/IaRRA240022555- 97710098 14.66G 95625340 14.34G 0.02
Psz_konl1l_80 I%/IaRRA240022556- 95313190 14.3G 92254482 13.84G 0.02

la




Raw_bases — liczba odczytow*dtugosc¢ sekwenc;ji

Clean reads — odczyty sekwencji po odrzuceniu odczytdw o niskiej jakosci.

Zmapowano uzyskane sekwencje do genomu referencyjnego Triticum_aestivum. Udato sie

zmapowac >81% sekwencji, z czego ~76% sekwencji to sekwencje unikalne (Tab. 7).

Tabela 7. Wyniki mapowania prob do genomu referencyjnego pszenicy.

Sample Total reads Total _map Unigue_map Multi_map

Psz1 5 106090914 96352374 91027935 (85.8%) | 5324439 (5.02%)
(90.82%)

Psz3 7 102416782 86297142 80320213 (78.42%) | 5976929 (5.84%)
(84.26%)

Psz4 8 108218682 91369982 86288088 (79.73%) | 5081894 (4.7%)
(84.43%)

Psz2_6prime 87294048 79768321 75327132 (86.29%) | 4441189 (5.09%)
(91.38%)

Psz5 28 106287664 94244389 88547583 (83.31%) | 5696806 (5.36%)
(88.67%)

Psz6_29 89030068 81571225 77152027 (86.66%) | 4419198 (4.96%)
(91.62%)

Psz7_30 106872010 97970616 91686914 (85.79%) | 6283702 (5.88%)
(91.67%)

Psz_koml 9 84877852 77457795 73235683 (86.28%) | 4222112 (4.97%)
(91.26%)

Psz _kom4 12 | 90767744 82729129 77805368 (85.72%) | 4923761 (5.42%)
(91.14%)

Psz_kom5_31 | 80223756 71781978 67513560 (84.16%) | 4268418 (5.32%)
(89.48%)

Psz_kom6_32 | 96086268 85852914 80251567 (83.52%) | 5601347 (5.83%)
(89.35%)

Psz_kom7_33 | 96051348 85826957 80323208 (83.63%) | 5503749 (5.73%)
(89.36%)

Psz_kom8_34 | 95907058 86677615 81340976 (84.81%) | 5336639 (5.56%)
(90.38%)

Psz_kon2_14 88735178 76484336 72484201 (81.69%) | 4000135 (4.51%)
(86.19%)

Psz_kon5_35 80196780 72881959 68850747 (85.85%) | 4031212 (5.03%)
(90.88%)

Psz_kon6_36 85237058 78051869 74045845 (86.87%) | 4006024 (4.7%)
(91.57%)

Psz_kon7_37 89909834 81766131 77471665 (86.17%) | 4294466 (4.78%)
(90.94%)

Psz_kom9_75 | 87553736 73625810 69068451 (78.89%) | 4557359 (5.21%)
(84.09%)

Psz_kom10 76 | 91112058 78116918 73654242 (80.84%) | 4462676 (4.9%)
(85.74%)

Psz_kon8_77 83691926 71506909 67208019 (80.3%) | 4298890 (5.14%)
(85.44%)

Psz_kon9_78 83386224 68636670 64597927 (77.47%) | 4038743 (4.84%)
(82.31%)

Psz_kon10_79 | 95625340 80577111 75732901 (79.2%) | 4844210 (5.07%)
(84.26%)

Psz_konll 80 | 92254482 74330155 69779004 (75.64%) | 4551151 (4.93%)
(80.57%)

Total reads — wszystkie odczyty,
Total map — liczba odczytéw, odniesiona do genomu referencyjnego,

Unique map — liczba odczytéw, zmapowanych w miejsca unikalne w genomie,
Multi-map — liczba odczytéw, zmapowanych w liczne miejsca w genomie,
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Ryc.4. Przyporzagdkowanie zidentyfikowanych gendéw do poszczegdélnych kategorii

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

W czystej uprawie vs pszenica w komonicy.



Porownano liczbe sekwencji aktywowanych w uprawie czystej i mieszanej, pszenica i

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

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

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

sekwencji versus 3561 w siewie z koniczyng. Poréwnanie trzecie — pszenica w siewie

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

specyficznych wobec 43360 wspdlnych (Rys 5).
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Wt _Psz

45993

2163

Wt Psz

928
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Psz_kon

Ryc 5. Diagram Venna, poréwnanie liczby sekwencji wspolnych i oddzielnych dla pszenicy
w siewie czystym, siewie w komonicy i siewie w koniczynie

Zidentyfikowano sekwencje o zréznicowanej ekspresji pomiedzy pszenicg w siewie czystym i

mieszanym. Wskazano sekwencje, ktérych ekspresja wzrosta lub zmalata oraz

podsumowano wszystkie (Rys.6).
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Ryc.6.
Sekwencje o zréznicowanej ekspresji pomiedzy pszenicg w siewie czystym i mieszanym.

Oddziatywanie licznych gendéw zebrano w poszczegodlne szlaki metaboliczne (analiza
KEGG, Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes). W przypadku poréwnania pszenica w
siewie czystym vs pszenica w koniczynie wskazano pie¢ najwazniejszych szlakow
metabolicznych: fotosynteza, biosynteza lipidéw, kwasow tluszczowych, kwasow
organicznych i karboksylowych. Dla porownania pszenica w siewie czystym vs pszenica w
komonicy najwazniejszym szlakiem okazata sie replikacja DNA, ruch komponentow

subkomaorkowych, ruch oparty na mikrotubulach, podziat komérkowy (Tab. 8).

Tabela 8. Najwazniejsze szlaki metaboliczne, do ktérych nalezg sekwencje o zréznicowanej

ekspresji pomiedzy pszenicg w uprawie czystej, a pszenicg w uprawie z koniczyng

Cate | GOID Description Gene | BgRa pvalue padj Co | Up | Do
gory Ratio tio unt wn
BP GO:001 | fotosynteza 58/16 | 160/2 | 2.708793994 | 1.565682928 | 58 | 2 56
5979 88 1452 | 32771e-24 72142e-21
BP GO:000 | biosynteza 78/16 | 396/2 | 2.919863660 | 8.438405980 |78 |1 77
8610 lipidéw 88 1452 | 9878e-14 25475e-12
BP GO:000 | biosynteza 40/16 | 133/2 | 4.964978101 | 9.565857808 |40 |0 40
6633 kwasow 88 1452 | 05915e-14 04062e-12
tluszczowych
BP GO:001 | biosynteza 77/16 | 411/2 | 6.433758281 | 7.437424573 |77 |4 73
6053 kwasow 88 1452 | 96081e-13 9467e-11
organicznych
BP GO:004 | biosynteza 77/16 | 411/2 | 6.433758281 | 7.437424573 |77 |4 73
6394 kwasoéw 88 1452 | 96081e-13 9467e-11
karboksylowych




GeneRatio: stosunek liczby genéw o zréznicowanej ekspresiji do liczby wszystkich gendw,
ktore moga zostac¢ odnalezione w bazie GO (Gene Ontology (http://www.geneontology.ora/)
BgRatio: stosunek wszystkich gendéw z danej kategorii GO do wszystkich genéw

padj: skorygowana wartos¢ p-value, 0.05 oznacza istotnos¢

Count: liczba genéw o zréznicowanej ekspresji z danym nr anotacji GO

Wybrano pie¢ sekwencji o najwiekszej roznicy ekspresji z doswiadczenia z pszenicg w
uprawie czystej, a pszenicg w uprawie z koniczyng (Tab. 9)

Tabela 9. Sekwencje o najwigkszej réznicy ekspresji pomiedzy pszenicg w uprawie czystej,
pszenicg w uprawie z koniczyng i pszenicg w uprawie z komonicg

Sekwencja Wt _Psz | Psz_kon | log2FoldChange C?arak_terystyka
unkcjonalna
Mannose/glucose-
1 123166933 336.3 3.4 -6.5 specific lectin
2 123163177 199.7 0 10,0 | Lecithin-cholesterol
acyltransferase-like
ARATH 3-ketoacyl-
123114541 80.0 0 -8.7 CoA synthase
4 123096494 434.2 85.2 -2.3 | elongation factor P-like
wax ester
5 123112831 125.1 0 -9.7 | synthase/diacylglycerol
acyltransferase
Sekwencja Psz_kon vs Psz_kom vs Wt_Psz Charak.terystyka
Wt_Psz_log2FoldChange log2FoldChange funkcjonalna
ribulose bisphosphate
1 732707 -0.56 -0.06 | carboxylase/oxygenase
activase
ribulose bisphosphate
2 | 123086288 -0.80 -0.12 | carboxylase/oxygenase
activase
ribulose bisphosphate
3| 123091750 -0.48 -0.017 | carboxylase/oxygenase
activase
ribulose bisphosphate
4| 123103336 -1.27 -0.021 | carboxylase small
subunit
ribulose bisphosphate
51123120782 -1.43 -0.079 | carboxylase small
subunit

Log2FoldChange — warto$¢ logarytmu z parametru okreslajgcego réznice pomiedzy
poziomem ekspresji jednej poréwnywanej grupy wobec drugiej



http://www.geneontology.org/

Podsumowanie analiz transkryptomicznych dla préb pszenicy:

Do sekwencjonowania RNAseq wybrano linie pszenicy z uprawy czystej, uprawy z komonicg
i koniczyng. Po izolacji potwierdzono jakos¢ i integralnos¢ uzyskanego materiatu parametrem
RIN>4.6. W wyniku sekwencjonowania uzyskano 80 min odczytéw, co gwarantuje wysokg
jakos¢ analiz transkryptomu. Odniesiono pozyskane sekwencje do genomu referencyjnego
pszenicy. Zmapowano ok. 81% sekwencji. 76% z nich zostato ulokowanych w miejscach
unikalnych w genomie. Wskazano sekwencje o najwiekszej roznicy ekspresji pomiedzy
liniami w uprawie czystej i mieszanej. Scharakteryzowano funkcjonalnie wskazane
sekwencje. Okreslono ich potencjalny udziat w réznych szlakach metabolicznych:
fotosynteza, biosynteza lipidow, kwasow tluszczowych, kwaséw organicznych
i karboksylowych. Dla poréwnania pszenica w siewie czystym vs pszenica w komonicy
najwazniejszym szlakiem okazata sie replikacja DNA, ruch komponentéow subkomaorkowych,

ruch oparty na mikrotubulach, podziat komérkowy.

Szlak metaboliczny wydiluzania kwaséw ttuszczowych jest kluczowy dla zdrowia
i adaptacji roslin. Monokultury pszenicy narazaja rosliny na stresy srodowiskowe, ktére mogg
zakiécac ten proces. Uprawa mieszana z koniczyng zapewnia lepsze warunki glebowe
i odzywcze, wspierajgc metabolizm lipidowy, co przektada sie na lepsze plony i odpornosé
roslin. W monokulturze intensywne pobieranie skfadnikéw odzywczych (np. fosforu,
magnezu, azotu) prowadzi do degradacji gleby. Niedobory kluczowych pierwiastkow
ograniczajg procesy metaboliczne, w tym wydiluzanie kwaséw ttuszczowych. Brak roslin
motylkowych, takich jak koniczyna, oznacza mniejszg dostepnosc¢ biologicznie wigzanego
azotu, ktory jest wazny dla biosyntezy koenzymow wspierajgcych szlaki lipidowe. Rosliny
w monokulturze sg bardziej narazone na stres wodny i patogeny, co moze prowadzi¢ do
zaburzen w syntezie lipidow ochronnych, takich jak kutykula. Obnizona ekspresja genéw
zwigzanych z fotosyntezg w pszenicy w uprawie z koniczyng w poréwnaniu z uprawg czystg

moze wynikac z zacienienia pszenicy w koniczynie.



Jako pomoc dla rolnikéw chcgcych zastosowaé podobny model uprawy opracowano
kalkulator do obliczania nasion rzepaku do wysiewu w komonicy. W obliczeniu uwzgledniono
zaplanowang liczbe roslin na 1 m?, mase tysigca nasion oraz site kietkowania.

Kalkulator do rzepaku z wsiewka komonicy

& 2% lazdojezerotlillage.com/rezultaty/
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Po dokonanych obserwacjach uprawy rzepaku i pszenicy z wsiewka komonicy zalecamy:

(=}

Rozpoczad od siewu jednoczesnego rzepaku z komonica w uprawie zerowej, czyli w Sciernisko, przy czym siew rzepaku wg, poniZszego wioru z
kalkulacji a ilos¢ komonicy dodana do nasion rzepaku to 10 kg/ha. Optymalna ilosé rzepaku to 50 szt/m kw przy odmianach hybrydowych

KALKULACIA OBSADY RZEPAKU DO SIANIAZ KOMONICA :

KALKULATOR

Sztuk na m2:

MTZ masa 1000 nasion:

Sita kietkowania:

Sztuk na m2: szt i Sztuk na m2:

MTZ masa 1000 nasion: 3,6 MTZ masa 1000 nasion:

Sita kietkowania: Sita kietkowania:

Sztuk nam2: zt/m2 Sztuk na m2:

MTZ masa 1000 nasion: ; MTZ masa 1000 nasion:

Sita kielkowania: Sita kietkowania:




Uwzgledniajgc wyzej podane parametry w ramach projektu opracowano takze kalkulator do
obliczania nasion pszenicy do wysiewu w komonicy. Strzatkami pokazano przyktadowe
wyniki po wzroscie lub spadku w/w parametréw.

Kalkulator do pszenicy z wsiewka komonicy

Cc 25 lazdojezerotlillage.com/rezultaty/
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Po zbiorze rzepaku, nale?y zasiac pszenice wy. wzoru z kalkulacji i nastepnie zmulczowac pole przed wzejsciem pszenicy. Komonica w te] fazie jest ju? odporna na herbicyd.
Zalecana dawka to 350 szt/m kw

QW

bdopeacnotikgie

KALKULACJA OBSADY PSZENICY W ROSNACEJ KOMONICY:

Sztuk na m2:

MTZ masa 1000 nasion:

Sita kietkowania:

©,

Kalkulator obsady pszenicy rosngcej w komonicy

Sztuk na m2: : Sztuk na m2: 340 szt/ma
=1V

MTZ masa 1000 nasion: 3,6 MTZ masa 1000 nasion: 3,6

Sita kietkowania: Sita kietkowania: 93

Sztuk na m2: 350 szt/m3 Sztuk na m2: 350

MTZ masa 1000 nasion: 3,0 ¢=m * MTZ masa 1000 nasion: 3,6

Sita kietkowania: 93 Sita kietkowania: 90 _ *
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Zalety uprawy w zywej Scidtce

1. Zdecydowany wzrostzasobnosci gleby w azot.
2. Spodziewane mniejsze sptywy powierzchniowe.
3. Wazrost zdrowotnosci roslin: spodziewany zwtaszcza w kolejnych latach uprawy.
4. Mniejsze zachwaszczenie pola.
5. Przykrycie gleby, zmniejszenie eroz;ji. -
6. Roslina miododajna.
c 3 e - Problemy

Problemy z pozyskaniem nasion.

Spoczynek nasion wymagany do ich obfitego kietkowania i wigoru.
Mniejsza obsada roslin plonu gtéwnego.

Drobne nasiona, trudny wysiew.

Ll ol o

Podsumowanie

O Wszystkie zaplanowane analizy w kompleksowy sposdb
przedstawiajg zaleznosci pomiedzy kondycjg badanych roslin
i porownujg liczne parametry w obrebie obu metod uprawy

nienaruszonej gleby, w porownaniu do roslin uprawianych
samodzielnie w glebie z orka i stosowaniem wszystkich
tradycyjnych narzedzi pielegnacyjnych i ochrony chemiczne;j.

osiggajgc odmienne parametry fizjologiczne. Sukces ich
rozwoju najsilniej zalezy od poczatkowych faz rozwoju i sg
prawidtowe jesli nie sg zagtuszone przez zbyt dynamiczny
wzrost zywej scioftki.

Operacja jest przykladem udanej i harmonijnej wspoétpracy pomiedzy nauka a praktyka
rolnicza. Projekt powinien byé kontynuowany, by ustali¢ wysokos¢ uzyskiwanych
parametrow ilosci i jakosci plonu, kontrolowa¢ stan srodowiska oraz rozwigzywaé

ewentualne problemy, ktére moga pojawiaé sie przy tak nowatorskim sposobie
uprawy.




