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Potencjat funkcjonalny ekosystemu glebowego

Uprawa wspoitrzedna to metoda rolnicza polegajgca na rdwnoczesnej uprawie wielu roslin na
jednym polu np. zbdz i roslin bobowatych. Ta metoda zrédwnowazonej intensyfikacji zyskata
ostatnio uwage ze wzgledu na pozytywny wptyw na bioréznorodnos¢ nadziemng i kontrole
patogendw. Jednym z istotnych aspektéw wspotrzednych upraw, ktéry nie zostat jeszcze
scharakteryzowany, jest jego zwigzek z bioréznorodnosciag gleby i wptyw na nig. Mikrobiom
glebowy, sktadajacy sie z grzybdow, bakterii, protistdw i nicieni, odgrywa wazng role w
plonowaniu roslin, kontroli patogendw i obiegu sktadnikow odzywczych. Poniewaz sktad
spotecznosci mikrobiomu glebowego jest scisle powigzany z potencjatem funkcjonalnym i
metabolicznym ekosystemu, wspdirzedne uprawy moga promowac bioréznorodnosé gleby
oraz poprawiaC jej jakos¢ i parametry. Zwiekszona biordéznorodnosé gleby promuje
funkcjonowanie i stabilnos¢ ekosystemu, zwiekszajgc wydajnosé upraw i odpornosé na rdézne
stresy biotyczne i abiotyczne
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Analiza mikrobiomu glebowego w kontekscie D|aczego uprawa Wspéirzedna?

okreslenia potencjatu funkcjonalnego . Korzyéci dla rolnictwa:
bakterii  zostata  przeprowadzona na

podstawie  wynikdbw  sekwencjonowania

fragmentu 16S rDNA V3-V4 przy uzyciu

narzedzia bioinformatycznego PICRUSt2, ~ | 3%

ktore umozliwia przewidywanie funkgcji SN

zbiorowiska mikroorganizméw na podstawie
danych sekwencjonowania amplikonow.
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odporno$é na stres produktywnosci chemicznych rolnictwa
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