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DLACZEGO UPRAWY WSPÓŁRZĘDNE? MATERIAŁY I METODY 

GŁÓWNY CEL BADAŃ 

Celem badań była analiza profilu funkcjonalnego zbiorowisk bakterii w warstwach podpo-
wierzchniowych gleby w różnych systemach uprawy zbóż i roślin bobowatych.  

Rys. 1. Względna obfitość głównych klas metabolicznych uzyskanych na podstawie przewidy-
wania profilu funkcjonalnego zbiorowisk bakterii z wykorzystaniem narzędzia PICRUSt oraz 

bazy danych KEGG. 

Rys. 2. Liczba funkcjonalnych sekwencji przypisanych do poszczególnych głównych klas metabolicznych KEGG. Oznaczenia literowe wskazują na statystycznie istotne 
różnice (p < 0.05) pomiędzy poszczególnymi warstwami podpowierzchniowymi w danym systemie uprawy. Brak oznaczeń literowych wskazuje na brak istotnych różnic 

(p < 0.05). 

WYNIKI 

Rys. 3. Liczba funkcjonalnych sekwencji przypisanych do poszczególnych dominujących szlaków metabolicznych w obrębie głównych klas KEGG. Oznaczenia literowe wskazują na 
statystycznie istotne różnice (p < 0.05) pomiędzy poszczególnymi warstwami podpowierzchniowymi w danym systemie uprawy. Brak oznaczeń literowych wskazuje na brak istotnych 

różnic (p < 0.05). 

WYNIKI 

Największą liczbę sekwencji dla każdego z zidenty-
fikowanych szlaków zanotowano w warstwie 15-30 
cm w uprawie współrzędnej w systemie organicz-
nym. W porównaniu z konwencjonalną metodą, 
liczba sekwencji wzrosła w warstwie 15-30 cm w 
integrowanych systemach oraz w uprawie współ-
rzędnej w systemie organicznym. W organicznych i 
integrowanych systemach uprawy zanotowano 
również obniżenie liczby sekwencji w warstwie 30-
60 cm oraz zwiększenie w warstwie 60-90 cm. Uzy-
skane wyniki wskazują, że na kształt profilu funk-
cjonalnego zbiorowisk bakterii wpływa nie tylko 
sposób uprawy, ale także głębokość profilu glebo-
wego. 
  
W profilu funkcjonalnym zbiorowisk bakterii domi-
nowały sekwencje związane z metabolizmem 
(~80%), przetwarzaniem informacji genetycznej 
(~13%) oraz procesami komórkowymi (~4%). Gleba 
stanowi heterogeniczne i często nieprzyjazne śro-
dowisko, dlatego mikroorganizmy dostosowały 
swój metabolizm w kierunku jak najefektywniejsze-
go wykorzystania związków należących do różnych 
grup oraz do wydajnego przeprowadzania proce-
sów związanych z poruszaniem się z wykorzysta-
niem energii metabolicznej, ekspresją informacji 
genetycznej oraz transportem sygnałów między 
komórką a otoczeniem. 
 
Wśród szlaków metabolicznych największą liczbę 
sekwencji przypisano do procesów związanych z 
przemianami aminokwasów i węglowodanów, co 
wskazuje, że związki te stanowią łatwo przyswajal-
ne źródło energii dla mikroorganizmów. Stosunko-
wo wysoką liczbę funkcjonalnych sekwencji przypi-
sano również do szlaków związanych z  metaboli-
zmem terpenoidów i poliketydów oraz biodegrada-
cją ksenobiotyków. Enzymy uczestniczące w tych 
procesach występują u niewielkiej liczby mikroor-
ganizmów, a ich wyspecjalizowane funkcje odgry-
wają kluczową rolę w łagodzeniu stresów środowi-
skowych, a tym samym zapewniają wysoką jakość 
mikrobiomu. 
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