ZASTOSOWANIE BIOINFORMATYKI
W ROZWOJU NOWOCZESNEGO
ROLNICTWA

Julia Grochowska

Studenckie Koto Naukowe Zaktadu Rolnictwa
Akademia Bialska im. Jana Pawta |l w Biatej Podlaskiej

Opiekun naukowy: prof. dr hab. Marcin Weiner



Bioinformatyka - data science biologi

Bioinformatyka jest interdyscyplinarng dziedzing,
ktora tgczy elementy matematyki, informatyki,
statystyki oraz nauk o zyciu, odgrywajac kluczowa role
w zarzadzaniu, analizowaniu 1 interpretowaniu
ogromnych ilosci danych biologicznych.




Ludzki genom zawiera
okoto 6 miliardow
nukleotydow.

Heksaploidalny genom (szesSc¢ zestawow
chromosomow w komorkach somatycznych)
pszenicy zwyczajnej - okoto 34 miliardoéw
nukleotydow.



Wopisanie 34 miliardow nukleo\X/ ow genomu
pszenicy zwyczajnej do pliku Word czcionka
o rozmiarze 10 | przg najwezszych mozliwych
marginesach zajetoby ponad 5,6 miliona
stron.

Taki dokument bytby nie tylko praktycznie
niemozliwy do stworzenia | przechowywania,
ale takze catkowicie nieczytelny dla cztowieka.

To pokazuje, dlaczego bioinformatyka
| specjalistyczne formaty plikow sg niezbedne
do« zarzadzania- i analizowania. danych

genomowych.
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Please consult WGS Submission or TSA Submission pages for more details.
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input type = organism , input word = Solidago canadensis

Number of matched data :24
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Struktura biatka to klucz do
zrozumienia jego funkcji w
Zywym organizmie.

Dzieki komputerom i sztucznej inteligencji
mozemy z niespotykang dotad precyzjg
zaglagdac w trojwymiarowy swiat biatek,
przewidywac ich konformacje oraz interakcje
jakie miedzy nimi zachodzg.



Cel i metodyka pracy

Obszarem mojego zainteresowania byto dokonanie przegladu literatury
naukowej, majgcego na celu zbadanie aktualnych zastosowan
bioinformatyki w rozwoju nowoczesnego rolnictwa.

Materiat zrodtowy zgromadzono za pomocg wyszukiwarki Google Scholar.
Analizowana literatura obejmowata publikacje opublikowane od 2024 roku
do konca pierwszego kwartatu 2025r.

Wyszukiwanie oparto na kombinacji nastepujacych stow kluczowych:
*bioinformatics AND agriculture

*bioinformatics AND animal breeding

*metagenomics AND agriculture development

*machine learning AND agriculture development



Wynikil analiz




1. Selekcja i hodowla roslin

Dzieki analizom
bioinformatycznym hodowcy
mogg podejmowac trafniejsze
decyzje, skracajgc czas
potrzebny na uzyskanie nowych,
lepszych odmian.

Markery genetyczne umozliwiajg
identyfikacje roslin posiadajgcych
pozadane cechy. Selekcja taka moze byc¢
przeprowadzana juz na wczesnym etapie
rozwoju rosliny — nawet u siewek lub
mtodych sadzonek — bez koniecznosci
czekania na ich petny rozwdj czy dojrzatosc.

Symulacje krzyzowan to technika
bioinformatyczna wykorzystywana w
planowaniu hodowli. Polega na
komputerowym modelowaniu roznych
strategii krzyzowania osobnikow na
podstawie danych genetycznych, aby
przewidzie¢ efekty hodowlane przed
rzeczywistym wdrozeniem programu.



2. Hodowla zwierzat | medycyna
weterynaryjna

W hodowli zwierzat bioinformatyka pozwala na wnikliwe
analizowanie genomow i transkryptomow osobnikéw, co
umozliwia identyfikowanie genow determinujgcych cechy
uzytkowe, takie jak tempo wzrostu, wydajnosc¢ mleczna,
odpornosc¢ na choroby czy jakosS¢ miesa.

Bioinformatyka odgrywa coraz wieksza role w rozwoju
medycyny weterynaryjnej.

Umozliwia szybka i doktadng identyfikacje patogenow, czyli
sprawniejszg diagnostyke, modelowanie struktur biatek i
przewidywanie interakcji z potencjalnymi lekami
przyspiesza proces projektowania nowych terapii i
zmniejsza koszty badan laboratoryjnych.




3. Badanie interakgcji
sSrodowiskowych w agrocenozach

Mikroorganizmy glebowe odgrywajg kluczowa role
w utrzymaniu zdrowia i zyznosci gleby. Tworzg one
ztozone spotecznosci, ktorych funkcjonowanie wcigz
jest przez nas stabo poznane.

Odkrywanie mikrobiologicznego Swiata gleby wkracza
W nowa ere dzieki przetomowym technikom
metagenomicznym, stanowigcym unikalng droge do
badania mikroorganizmow, ktorych ztozonosc

| specyficzne wymagania srodowiskowe
uniemozliwiajg hodowle w warunkach
laboratoryjnych.
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5. Badanie szkodliwosci pestycydow

a a g | Pestycydy, choé stanowig istotne
¥ @: - yCh narzedzie w rolnictwie, chronigc plony
JrocHs przed szkodnikami i chorobami, niosg ze
;): sobg potencjalne zagrozenia dla

Chlorpyrifos Carbendazim = 0 cztowieka i Srodowiska.

0" “N” ql
0 Uczenie maszynowe pomaga
przewidywacé, w jaki sposob pestycydy

l jl wi{ b g mogg byC szkodliwe dla ludzi. Dzigki
Tf o k,u_?“"-* analizie roznych danych, takich jak sktad
A | ocH, @ chemiczny i budowa czgsteczek, mozna
znalez¢é wzorce | zaleznosci miedzy
Mancozeb Dichlorvos Cypermethrin| P€Stycydami a ich toksycznoscig.

Algorytmy moga porownaé nowy pestycyd do znanych substancji i na tej
podstawie oszacowa¢, czy moze by¢ niebezpieczny dla zdrowia.
Podobne metody stosuje sie rowniez do oceny wptywu pestycydow na srodowisko
np. sprawdzajgc, czy dana substancja moze zanieczyszcza¢ wode, glebe lub
zagraza¢ owadom zapylajagcym.
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6. Internet Rzeczy (loT)

codziennego uzytku) wyposazonych W czum/k/ oprografm owan/e
technologie, ktore umozliwiajg im zbieranie | wymiane dan
urzgdzeniami i systemami za posrednictwem Internetu.

loT rewolucjonizuje sposob gromadzenia danych w rolnictwie..
polach W szklarniach i przy zwierzetach czujniki zbierajg w

dynamlczne procesy zachodzgce w ekosystemach rolniczych.

Bioinformatyka stanowi kluczowe narzedzie do analizy i interpretacji tych
ogromnych zbiorow danych biologicznych i Srodowiskowych. Umozliwia
identyfikacje wzorcow, korelacji i zaleznosci, ktore bytyby trudne do wykrycia za
pomoca tradycyjnych metod statystycznych.
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Bioinformatyka stanowi istothe narzedzie
w rozwoju rolnictwa, wspierajgc postep w wielu
jego dziedzinach.

Dzieki analizie danych biologicznych, umozliwia
optymalizacje procesow hodowlanych,
monitorowanie zdrowia rosSlin i zwierzat oraz
poprawe efektywnosci wykorzystania zasobow.

Przyczynia sie do podniesienia wydajnosci
rolnictwa, jednoczesnie otwierajgc  nowe
mozliwosci w  zarzadzaniu ekosystemami
rolniczymi.
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