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Osiagnigcia naukowe

Moja dziatalnos¢ badawcza zwiazana jest Scisle z genetyka molekularng. Pierwsze
prace badawcze wykonywatam pod kierunkiem pana prof. dr hab. Romana Zielinskiego w
Katedrze Genetyki Uniwersytetu Szczecinskiego w ramach pracy magisterskiej. Badania
dotyczyly zroznicowania genetycznego matza z gatunku Dreissena polymorpha,
wystepujacego w jeziorach Pomorza Zachodniego i prowadzone byly przy wykorzystaniu
techniki elektroforezy biatek izoenzymatycznych w zelu skrobiowym. Wyniki prac
badawczych zamieszczone zostaly w pracy magisterskiej pt ,,Analiza struktury genetycznej
populacji matza Dreissena polymorpha Pall. z jezior Pomorza Zachodniego™.

Po zakonczeniu studiow podjetam studia doktoranckie w Akademii Rolniczej w
Szczecinie, w Katedrze Hodowli Roslin, kierowanej wowczas przez prof. dr hab. Mirostawa
Papinskiego. Moim opiekunem naukowym byt dr hab. (obecnie prof. dr hab.) Piotr Masoj¢.
Pod jego kierunkiem podjetam badania zwigzane z genetyczng charakterystyka zyta,
zmierzajgce w gtdwnej mierze do skonstruowania doktadnej mapy genetycznej tego gatunku.
Przy uzyciu technik molekularnych obejmujacych elektroforetyczng analiz¢ izoenzymow w
zelach poliakrylamidowych (PAGE) i tancuchowa reakcj¢ polimerazy (PCR) z
niespecyficznymi starterami (RAPD) uzyskalam markery molekularne potrzebne do
zaggszczenia mapy sprzezen mieszafica DS2xRXL10. Szkielet mapy sktadat si¢ wowczas
wylacznie z markeré4w RFLP a markery bazujace na reakcji PCR byly pierwszymi tego typu
markerami uzyskanymi dla tego gatunku. Markery RAPD posluzyty takze do oceny
zroznicowania genetycznego kolekcji linii wsobnych zyta pochodzacych z zasobow naszej
katedry oraz z firmy hodowlanej DANKO. Uzyskane wyniki staly si¢ podstawa do napisania

1

\*



rozprawy doktorskiej: ,.Konstruowanie mapy genetycznej zyta przy wykorzystaniu markerow
molekularnych — RAPD i izoenzymow™.

Po uzyskaniu stopnia doktora zostalam zatrudniona w Katedrze Hodowli Roslin
Akademii Rolniczej w Szczecinie na stanowisku adiunkta, ktére zajmuje¢ do tej pory. W
migdzyczasie uczelnia zmienita strukture i nazwe, stajac si¢ - po potaczeniu z Politechnikg
Szczecinska -Zachodniopomorskim Uniwersytetem Technologicznym w Szczecinie. Nasza
katedra nosi obecnie nazwe Katedry Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin.

Gtéownym przedmiotem moich badan pozostaje niezmiennie zyto, a glownym
kierunkiem badawczym jest poszukiwanie markeréw molekularnych genomu zyta i
identyfikacja markerow waznych pod wzgledem uzytkowym cech, glownie porastania
przedzniwnego (PHS) i zwiazanej z nim aktywnosci amylazy (AA), wezesnosei kloszenia
(HE) oraz cech morfologicznych a takze meskiej sterylnosci. Ten cel realizowany jest poprzez
konstruowanie map genetycznych i identyfikacj¢ obszaréw genomu zawierajacych loci
badanych cech. Cze$¢ moich badaf poswigcona jest ocenie zaleznosci fenetycznych linii
wsobnych zyta pochodzacych z kolekeji katedry jak réwniez z firm hodowlanych.
Dodatkowym obszarem moich naukowych zainteresowan jest zroznicowanie genetyczne

nicieni owadobdjczych z rodzaju Steinernematidae i Heterorhabditidae.

Konstruowanie map genetycznych

Badania zwigzane z konstruowaniem map genetycznych rozpoczgtam od udziatu w
zageszezaniu mapy genetycznej pokolenia F2 mieszanca DS2xRXL10. Byla to pierwsza
kompletna (ztozona z siedmiu grup sprzg¢zefi) mapa zyta skonstruowana przez zespot prof.
M.D. Gale’a z John Innes Center Institute (Norwich, UK). Mapa wykonana z uzyciem
techniki RFLP byla przy moim udziale sukcesywnie wzbogacana o nowe markery bazujace
na aktualnie dostepnych technikach molekularnych. Nowe markery tworzone byly z
wykorzystaniem metody PCR ze starterami o losowych sekwencjach. Wyniki tych badan
prezentuja miedzy innymi, poza rozprawg doktorskg, publikacje z Theoretical and Applied
Genetics oraz Journal of Applied Genetics (2.1.2, 2.1.3, 2.1.4, 2.2.1, 2.2.2). Moim zadaniem
byly zaréwno prace zmierzajace do uzyskania materiatu roslinnego, analizy molekularne jak i
proces komputerowej analizy danych. Do mapowania wykorzystywatam wowczas program
MAPMAKER 3.0. Rozbudowywana mapa populacji DS2xRXL10 pozostawata przez

kilkanascie lat najsilniej zageszczona mapa zyta i stuzyla jako mapa referencyjna w wielu



badaniach zmierzajacych do tworzenia nowych map sprz¢zen zyta i pszenzyta, miedzy
innymi mapy mieszanca zyta 541x0t1-3 (2.1.4).

Jednym z kolejnych osiggnig¢ w dziedzinie mapowania genetycznego bylo
opracowanie i opublikowanie przez zesp6t pracownikow naszej katedry silnie zaggszcezonej
mapy chromosomu 6R (2.1.5), bedacej pierwsza zintegrowang mapg stworzong dla zyta przy
wykorzystaniu programu JoinMap 3.0 pozwalajacego na jednoczesne analizowanie danych
otrzymanych z kilku populacji mapujacych.

Wsrod zadan wykonywanych przeze mnie po zatrudnieniu na stanowisku adiunkta
byto koordynowanie prac nad kolejna mapa genetyczng zyta tworzong od podstaw. Byla to
mapa pokolenia F2 mieszanca S120xS76, tworzona poczatkowo przy pomocy programu
MAPMAKER 3.0 (2.2.1), ale ostatecznie skonstruowana przy uzyciu programu
komputerowego JoinMap 3.0 z markerow PCR bazujagcych w wigkszo$ei na starterach o
losowych sekwencjach (2.2.4). Postuzyla ona migdzy innymi jako narzedzie do oceny
przydatno$ci markeréw RAPD i ISSR w tworzeniu nowej mapy genetycznej i identyfikacji
grup sprzezen oraz do analizy tak zwanej transferowalnosci markerow, czyli skutecznosci w
wykorzystaniu tych samych markeréow do konstruowania i rozbudowy roéznych map tego
samego gatunku. Mieszaniec wykorzystany w tych badaniach stanowit podstawe do
wyhodowania przeze mnie populacji skiadajgcej si¢ z zestawu rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL), ktére byty gléwnym materiatem badawczym w moich dalszych pracach.

Z uwagi na brak dostepnych informacji o sekwencjach DNA zyta, w swoich pracach
wykorzystywatam gtéwnie markery o charakterze losowym (RAPD, ISSR, AFLP) ale takze
markery specyficzne (SSR i STS). Wigkszos¢ ze stosowanych metod molekularnych nie
pozwalala na osiagniecie duzej wydajnosci. Czes¢ z nich zapewniata co prawda uzyskanie
bardzo wielu markeréw ale odbywalo sie to kosztem pracochtonnych analiz. Pojawienie si¢
techniki DArT (Diversity Array Technology) wykorzystujacej technologi¢ mikromacierzy
umozliwilo znaczne przyspieszenie badafn nad identyfikacja nowych markerow
charakteryzujacych genomy ro$linne, w tym genom zyta. Ta technologia umozliwia szybkie
uzyskanie danych o segregacji tysigcy markeréw, co pozwala na skonstruowanie w
stosunkowo krotkim czasie map genetycznych o duzej ggstosci.

Dzicki nawigzaniu wspotpracy naukowej z zespotem z Katedry Genetyki, Hodowli
i Biotechnologii Roslin z SGGW z Warszawy i udzialowi w projekcie badawczym
kierowanym przez prof. Monike Rakoczy-Trojanowska (3.2.7) mozliwe stato si¢ utworzenie
w oparciu o markery DArT silnie zaggszczonych map pieciu populacji RIL zyta (w tym
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S120xS76) i stworzenie najbardziej nasyconej mapy zintegrowanej tego gatunku. Analizy
DArT wykonane zostaly przy wspotpracy z firma Diversity Array Technology Pty Ltd
(Yarralumla, Australia).

Zanim wyniki prac nad zintegrowang mapa wszystkich badanych mieszancow
opracowano w programie MultiPoint Consensus 2.2 i opublikowano w czasopi$mie PLoS
One (2.1.8), zostaly one przeze mnie wykorzystane do skonstruowania przy pomocy
programu JoinMap 3.0 czterech niezaleznych silnie zaggszczonych map zyta. Mapy te
postuzyty nastepnie do lokalizacji QTL cech stanowigcych przedmiot moich badawczych
zainteresowan — PHS oraz wczesnosci. Uzyskane rezultaty staly si¢ podstawa mojej
monografii habilitacyjnej zatytulowanej ,Identyfikacja /loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujacych wczesno$¢ i podatnos¢ na porastanie u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zageszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii

wsobnych (RIL)”.

Identyfikacja QTL

Jednym z wazniejszych problemoéw badawczych, ktorym poswiecam uwage jest
zjawisko porastania przedzniwnego u zyta. Jest to wazna pod wzgledem agronomicznym
cecha o bardzo zlozonym podlozu genetycznym. Do poznania mechanizméw jej
dziedziczenia konieczne jest posiadanie odpowiedniego materialu badawczego. Jedna ze
strategii badania cech wielogenowych, wybrang przeze mnie do analizy PHS jest analiza QTL
(loci cech ilosciowych). Aby wyniki byly jak najbardziej miarodajne niezbedne jest
dysponowanie silnie zaggszczong mapa genetyczng badanego gatunku. Z kolei dla
zwiekszenia wiarygodnosci analiz QTL wymagane jest wielokrotne powtarzanie ocen
fenotypowych. Do realizacji tych wymagan dobrze nadaje si¢ populacja mapujgca zlozona z
rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL). Linie wsobne wybrane do utworzenia mieszanca
stanowiacego glowny materiat badawczy w moich pracach pochodzily ze Zrédet komercyjnej
hodowli, co miato na celu zidentyfikowanie markeréw mogacych znalez¢ zastosowanie w
praktyce hodowlane;.

Utworzenie mapy genetycznej i analizy QTL przebiegaty dwuetapowo. W pierwszym
etapie analizie poddane zostalo pokolenie F2 mieszanca a w drugim bazowano na
wyprowadzonej z niego populacji RIL.

Populacja mapujaca F2 postuzyta do skonstruowania mapy genetycznej zlozonej
ostatecznie ze 141 markerdow (2.2.4) i do identyfikacji QTL kontrolujacych PHS i AA (2.2.1,

4

i



2.1.6). Liczba wykrytych QTL byta stosunkowo niewielka w poréwnaniu z rezultatami
osigganymi wczesniej przez moich wspolpracownikow dla dwoch innych map zyta. Pokolenie
F2 nie pozwalato na weryfikacje moich wynikow, poniewaz tego typu materiat charakteryzuje
brak mozliwosci dokonywania wielokrotnych ocen interesujacych cech. Fenotypowanie
ogranicza sie tylko do roslin pokolenia F2, wzglednie ich potomstw - F3.

Mozliwo$¢ corocznego powtarzania analiz badanych cech i weryfikacji wynikow
uzyskanych dla danego mieszanca daje zastosowanie linii wsobnych wyprowadzonych z
pokolenia F2. Tego typu material, okre$lany skrotem RIL, wymaga dlugotrwatych
przygotowan. Uzyskanie odpowiedniego do wykonania badan poziomu wsobnosci populacji
mapujacej trwalo w przypadku mojego materiatu osiem lat. Dopiero po tym czasie celowe
stalo sie pobranie DNA i skonstruowanie mapy sprz¢zen oraz dalsze analizy fenotypowe,
ktéore przeprowadzano w 3-4 powtorzeniach w kolejnych sezonach wegetacyjnych.
Rownolegle z analiza PHS dokonywatam oceny terminu ktoszenia na tym samym materiale
oraz na trzech innych populacjach RIL, wyprowadzanych przez wspotpracownikow z
Katedry, przy moim udziale.

Zageszczone mapy czterech populacji RIL poshuzyty do lokalizacji QTL
kontrolujacych wezesno$é oraz w przypadku mapy S120xS76 takze PHS. Wyniki tych badan
znalazty sie w mojej monografii habilitacyjnej. Wykorzystanie rozbudowanych map populacji
RIL pozwolito m.in. wyjasni¢ watpliwosci dotyczace malej liczby QTL na mapie F2
mieszanca S120xS76. Okazalo si¢, ze zroznicowanie obecne u badanego mieszanca w
pewnych regionach kontrolujacych przedzniwne porastanie nie zostalo wezesniej wykryte,
bowiem na mapie populacji RIL wykryto az 31 QTL porastania, co wskazuje na przewage
zastosowania do analizy QTL zageszczonej mapy genetycznej oraz populacji linii wsobnych.
Na analizowanych czterech mapach wykryto ponadto 58 QTL kontrolujgcych wezesnosc,
uzupelniajac znaczgco wiedzg o obszarach genomu Zzyta odpowiedzialnych za ta wazng z
punktu widzenia praktyki rolniczej cecheg.

Poza przedstawieniem zageszczonych map i wynikow analiz QTL praca ukazuje
zaleznosci miedzy porastaniem i wczesnoscig, ktore dotychczas nie byly badane. Analiza
porownawcza QTL wykazata, ze wiele QTL porastania pokrywato si¢ calkowicie, lub
czesciowo z QTL wezesnosci. Mozna uznaé, ze potencjalnie 20 regiondw zawierajgcych loci
porastania wykazywato przynajmniej cze$ciowy zwiazek swojej lokalizacji z QTL

wezesnosci. To az 66% QTL porastania i 34% z 59 regionow kontrolujgcych wezesnos¢ we



wszystkich czterech populacjach. Dotychczasowe doniesienia literaturowe donosity o jednym
QTL wspélnym dla przedzniwnego porastania i terminu kloszenia oraz spoczynku u pszenicy.

Pokrywanie si¢ obszarow zawierajacych loci kontrolujace porastanie i wczesnos¢
odpowiadato w przyblizeniu zaleznosci miedzy lokalizacja QTL porastania i aktywnosci a-
amylazy, wykazanej wczesniej przez wspotpracownikow katedry ktéra w przeliczeniu na
udziat OTL wspdlnych w stosunku do QTL dla PHS wyniosta 69,2%.

Dzieki uzyskanym wynikom mozliwe bylo wykazanie, ze przewidywana wczesniej
wspbtzaleznos¢ dziedzicznego podloza obu cech istnigje, ale nie jest bezposrednia
zaleznogcia, pozwalajaca stwierdzié, ze wezesne formy zyta beda wykazywaly skionnos¢ do
silniejszego porastania. Liczba loci niezaleznie zaangazowanych w kontrole kazde] z
badanych cech jest na tyle duza, ze kombinacje alleli umozliwiaja pojawienie si¢ wsrod grupy
ro$lin wezesnych zaréwno form podatnych jak i odpornych na porastanie. Podobne
zroznicowanie dotyczy grupy roslin o p6znym terminie kloszenia.

Zwiazek miedzy genami wezesnosei i porastania o podobnej lokalizacji moze polegac
tylko na ich sprzezeniu, ale istnieje tez mozliwos¢, ze czgs¢ z nich to geny o efektach
plejotropowych, zaangazowane w kontrolg¢ obu cech. Poniewaz jednak geny te dziatajg na
roznych etapach rozwoju i w interakcji z roznymi warunkami $rodowiska nie ma prostej
zalezno$ci miedzy badanymi cechami.

Niezaleznie od rodzaju wspoldziatan migdzy genami i od mechanizméw dziatania
regulujacych obie cechy, mozliwe jest prowadzenie selekcji w celu wytworzenia korzystnych
dla uprawy form weczesnych, jednoczesnie odpornych na przedzniwne porastanie. Wyniki
przedstawione w monografii wskazuja markery mogace sta¢ sig uzytecznymi w selekcji
wezesnych i zarazem odpornych na porastanie form zyta.

Kontynuacje i rozwinigcie badan nad genetycznym podlozem porastania i wczesnosci
zaktada projekt badawczy, ktorym kierujg od 2010 roku (3.1.1). W wyniku realizacji zadan
zaplanowanych w grancie i z wykorzystaniem wczeSniejszych osiggnié opublikowana
zostala praca w czasopi$mie Molecular Breeding (2.1.9). Przedstawiono w niej rezultaty
badah nad porastaniem wzbogacone o wyniki analiz PHS z dodatkowego sezonu
wegetacyjnego oraz dolaczono wyniki z trzyletniej oceny aktywnosei a-amylazy. Dokonano
analizy zaleznosci lokalizacji QTL poszczegdlnych cech. Na mapie zidentyfikowano 14 QTL
aktywnosci a-amylazy, czyli wigcej niz udato si¢ wykry¢ na mapie pokolenia F2 tego samego
mieszafica, co podobnie jak w przypadku analizy QTL warunkujacych podatno$¢ na
porastanie przemawia na korzy$¢ zastosowania do analizy QTL silnie zageszezone] mapy

6

M~



genetycznej oraz populacji rekombinacyjnych linii wsobnych. Zaleznos¢ miedzy lokalizacjg
genéw kontrolujacych PHS i AA zostata stwierdzona w 6 przypadkach i dla takiej same;
liczby regionéw genomu wykazano zwigzek migdzy genami porastania i wezesnosci.

Znajomos¢ regionéw genomu zaangazowanych w kontrole wezesnosci i porastania
stanowi dobra podstawe do analizy poréwnawczej z QTL innych cech. Obecnie zajmuj¢ sig
badaniami majacymi na celu wykazanie powigzan miedzy lokalizacja QTL wczesnosci,
porastania, aktywnos$ci a-amylazy oraz cech morfologicznych u zyta, z wykorzystaniem
dwoch map konsensusowych. Uzyskane wyniki (2.3.24) wskazuja na liczne zalezno$ci
rozmieszczenia na mapie QTL zaréwno porastania i cech morfologicznych jak tez wezesnosci
i cech morfologicznych oraz wszystkich trzech grup cech. W pierwszym przypadku
wykazano gltéwnie sprzezenia gendw kontrolujacych PHS i morfologi¢ ktosa (dtugosc, liczbe
kloskow, zbito$¢), w drugim obserwowano zwiazek polozenia QTL wczesnosci i cech
morfologicznych charakteryzujacych przede wszystkim ziarniaki (liczba i masa ziaren).
Niezaleznie od tego czy geny badanych cech wykazuja dziatanie plejotropowe czy tez sg
genami sprzezonymi, mozliwe jest wytypowanie markerow przydatnych w  selekcji
korzystnych dla uprawy form zyta.

Swoje do$wiadczenia w analizie QTL wykorzystalam do nawigzania wspotpracy z
pracownikami Instytutu Fizjologii Ro$lin PAN w Krakowie, czego wynikiem jest praca

opublikowana w Plant Genetic Resources: Characterization and Utilization (2.2.7).

Inne badania z zastosowaniem markeréw molekularnych

Inne prace badawcze w ktérych realizacj¢ bytam zaangazowana, to kierowane przez dr
hab. Stefana Stojalowskiego (3.2.8, 3.2.10) badania zwigzane z identyfikacja gendw
przywracajacych meska plodno$¢ u zyta z cytoplazma sterylizujaca typu CMS-C, ktorych
wyniki prezentowane byty w kilku publikacjach lub doniesieniach (2.1.7, 2.3.16, 2.3.18,
2.3.20, 2.3.22) i wykorzystywane sa w pracach zwigzanych z hodowlg odmian
mieszancowych. Uczestniczylam tez projekcie o tematyce dotyczacej zjawiska
cytoplazmatycznej meskiej sterylnosci u pszenzyta (3.2.5) Byt to grant celowy
wspotfinansowany przez DANKO Hodowla Roslin Sp. z 0.0. oraz Ministerstwo Nauki i
Informatyzacji, koordynowany przez pania prof. dr hab. Mari¢ Wedzony z Instytutu Fizjologii
Roslin PAN w Krakowie.

Kolejna cechg zyta, w ktorej badaniach bior¢ udzial jest zjawisko karlowatosci.
Badania nad genetycznym uwarunkowaniem tej cechy, stwierdzonej w materiale
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pochodzacym ze zrédta K11 (IHAR Radzikow) doprowadzity do identyfikacji genu Ddw3.
Jest to gen o dominujacym charakterze dziedziczenia, ktory zostal zlokalizowany na
chromosomie 1R (2.3.21, 2.3.25). W naszej katedrze dysponujemy jeszcze kilkoma Zrodtami

kartowatosci i prowadzimy prace nad ich charakterystyka.

Badania podobienstwa genetycznego

Wybrane markery genomu zytniego, zarowno zmapowane jak i bez znanej lokalizacji
chromosomowej postuzyly do analizy podobienstwa genetycznego i fingerprintingu linii
wsobnych zyta. Wyniki zamieszczono w pracach opublikowanych w Journal of Applied
Genetics i Plant Breeding and Seed Science (2.1.1, 2.2.6). Prace te zawieraja charakterystyke
zroznicowania genetycznego dwoch zestawow linii i uszeregowanie tych materiatow w
ramach dendrograméw. W jednej z prac dokonano takze poréwnania efektow zastosowania
r6znych metod molekularnych do analizy skupien badanych materiatdéw. Znajomos¢
rezultatow tych badan jest istotna migdzy innymi dla okreslenia poziomu zmienno$ci miedzy
komponentami rodzicielskimi wybieranymi do tworzenia populacji mapujacych czy tez do

przewidzenia efektu heterozji w hodowli odmian mieszancowych.

Charakterystyka molekularna nicieni owadobdjczych (EPN)

Poza pracami zwigzanymi z molekularng charakterystyka zyta i poszukiwaniem loci
warunkujgcych porastanie i wezesno$¢ uczestniczytam takze w badaniach nad nicieniami
owadobdjczymi. Badania te prowadzone sa we wspdtpracy z dr Magdalena Dziggielewska z
Zakladu Ochrony Roslin naszego wydzialu. Wspdlne badania realizowane byly miedzy
innymi w ramach grantu NCN (3.2.9). Wspolpraca zaowocowata opublikowaniem dwoch
prac (2.2.3, 2.2.5) i przygotowaniem do druku kolejnej publikacji.

Nicienie z rodziny Steinernematidae i Heterorhabditidae naleza do obligatoryjnych
pasozytow owadow i ze wzgledu na swoje szczegllne wiasciwosci stanowig jeden z
wazniejszych czynnikow biologicznego zwalczania szkodnikéw glebowych. Dazenie do
zwalczania szkodnikow przy jednoczesnym ograniczaniu zuzycia pestycydow sprzyja
zainteresowaniu nicieniami owadobojczymi, niewiele jednak wiadomo o rozprzestrzenieniu i
zageszezeniu tych organizméw w Polsce. Dane dotyczace zasiggu wystepowania nicieni
owadobdjczych w naszym kraju wymagaly wigec uzupelnienia a takze weryfikacji bowiem
wyniki badan nad EPN w krajach europejskich, sasiadujacych z Polska wzbudzaly pewne
watpliwosci w odniesieniu do niektorych informacji z literatury krajowej. Dla przyktadu
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problematyczny wydawat si¢ fakt stwierdzenia obecnosci Steinernema glaseri na terenie
naszego kraju, jako ze w Europie gatunek ten odnotowano jedynie na Azorach i w Hiszpanii.
Aktualizacji wymagaly tez doniesienia o stosunkowo czestym wystgpowaniu Steinernema
carpocapsae i Heterorhabditis bacteriophora w glebach potudniowej Polski. Badania nad
ekologia nicieni owadobdjczych prowadzone na terenie Czech, wykazaly ze w zadnej z
licznych préb nie odnotowano S. carpocapsae. Jednoczesnie badania EPN z terenu Czech i
Niemiec wskazywaty na duze prawdopodobienstwo obecnosci nowych, niewykrytych dotad
w Polsce gatunkow z tej grupy w naszej faunie glebowe;.

Wiele z wymienionych powyzej watpliwosci wiaze si¢ z tym, ze klasyfikacja
gatunkowa nicieni w oparciu obadania morfometryczne jest niezmiernie trudna i wymaga
duzego doswiadczenia. Wsparciem dla klasycznych metod oceny sg metody bazujace na
markerach molekularnych. Szczegbtowe badania nad ekologia i wystepowaniem nicieni
owadobdjczych w  polnocno-zachodniej Polsce w oparciu o metody genetyczne
potwierdzajace wiarygodnos¢ oznaczen taksonomicznych, bedace efektem migdzy innymi
realizacji grantu (3.2.9) pozwolily na rzetelna weryfikacje skladu gatunkowego nicieni z
rodziny Steinernematidae i Heterorhabditidae w naszym Kraju.

Moim gléwnym zadaniem byto stworzenie prostego systemu identyfikacji gatunkow
nicieni EPN identyfikowanych na terenie Polski i weryfikacja przy jego udziale klasycznych
oznaczeh taksonomicznych analizowanych izolatow. Udato si¢ to dzigki wykorzystaniu
metody PCR-RFLP. Zastosowanie jednej pary starteréw (LSU) i dwoch enzymow
restrykeyjnych (Hinfl i Rsal) pozwolilo na wykazanie odmiennosci wszystkich siedmiu
badanych gatunkéw, w tym Steinernema silvaticum, ktérego obecnosci na terenie Polski
dotychczas nie odnotowywano (praca ztozona w wydawnictwie Folia Parasitologica).

Zaprezentowany system do identyfikacji EPN wystepujacych na terenie Polski i
Europy Srodkowej moze stanowié¢ uzyteczne narzedzie w potwierdzeniu rozpoznania
izolatow na podstawie oceny morfometrycznej. Mogtby znalezé zastosowanie takze jako
niezalezne, wstepne narzedzie do identyfikacji nicieni a zaangazowanie doswiadczonego
nematologa i dalsze analizy molekularne bylyby niezbedne w razie pojawienia si¢

watpliwosci (np. w przypadku pojawienia si¢ gatunku innego niz wykryte dotychczas).
Dorobek publikacyjny

Na médj dorobek naukowy, poza monografia habilitacyjng sklada si¢ 17 prac

oryginalnych, w tym 16 opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora. Dziewig¢ z nich
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ukazato si¢ w czasopismach aktualnie wyréznianych w Journal Citation Reports, z
przyznanym IF. Wartos¢ sumaryczna IF pigcioletniego dla moich publikacji wynosi 20,335 a
suma punktdéw na podstawie listy czasopism opublikowanej przez Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego w 2012r wynosi 250. Lgczna liczba cytowan wedlug bazy Web of
Science to 49 (36 bez autocytowan), indeks Hirsha h=2 a wedtug zestawienia ze wszystkich
baz danych to 97 (75 bez autocytowan), indeks Hirsha h=4.

Oprocz prac o charakterze oryginalnym jestem wspotautorkg 32 prac i doniesien
konferencyjnych (w tym 25 po wuzyskaniu stopnia doktora). Wyniki swoich badan
prezentowatam réwniez biorac udzial w konferencjach naukowych, w formie posterow oraz w
formie prezentacji (1.Il Krajowe Seminarium: Mapowanie genomow roslinnych i
poszukiwanie markerow cech uzytkowych, Poznan 2000; 2. Konferencja: Nauka dla Hodowli
1 Nasiennictwa Roslin Uprawnych, Zakopane 2011). We wrzesniu 2012 roku prezentowatam
wyniki badan na Zjezdzie Katedr Genetyki, Hodowli Roslin, Nasiennictwa i Biotechnologii w

Krakowie, jako przedstawiciel Katedry Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin ZUT.

Udzial w projektach badawezych

Uczestniczytam jako wykonawca w dziesigciu projektach naukowych (3.2.1, 3.2.10),
finansowanych przez krajowe instytucje (KBN, Ministerstwo Rolnictwa, MNiSW, NCN). Od
2010 roku kieruje trzyletnim grantem przyznanym przez MNiSW, przejetym przez NCN
(3.1.1). Temat grantu dotyczy moich gléwnych zainteresowan badawczych; jego celem jest
dokladne poznanie genetycznego podloza wezesnosci u zyta i okreslenie zaleznosci miedzy
terminem kloszenia a zjawiskiem porastania oraz zidentyfikowanie markeréw molekularnych
obu cech.

Jestem takze wspotwykonawcg w trzyletnim projekcie ,,Opracowanie markerow
molekularnych karlowego typu wzrostu, jako wsparcie programu hodowli odmian zyta i
pszenzyta odpornych na wyleganie”, ktory zostal oceniony pozytywnie (czerwiec 2012r.) i
zakwalifikowany do finansowania przez NCBR w ramach I konkursu w Programie Badan
Stosowanych (Sciezka B).

Bralam udzial réwniez w realizacji grantow wewnatrzuczelnianych; w dwdéch jako

kierownik (4.1.1, 4.1.2) i w czterech jako wykonawca (4.2.1-4.2.4).
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Osiaggniecia w zakresie dorobku dydaktycznego, popularyzatorskiego oraz

wspélpracy z instytucjami, organizacjami i towarzystwami naukowymi

Dzialalnos¢ dydaktyczno-wychowawcza

Przygotowanie dydaktyczne zdobylam w ramach studiéw uniwersyteckich na
Uniwersytecie Szczecinskim. Posiadam takze przygotowanie dydaktyczne w zakresie
pedagogiki szkoty wyzszej dzigki ukonczeniu studium doskonalenia pedagogicznego na
Akademii Rolniczej w Szczecinie.

W czasie mojego zatrudnienia na stanowisku adiunkta (2000-2012) prowadzitam
zajecia dydaktyczne z jedenastu przedmiotow na pigciu kierunkach studiow (zestawienie w
tabeli ponizej) w formie wykladow, éwiczen audytoryjnych i ¢wiczen laboratoryjnych,
zarbwno w ramach kursow stacjonarnych jak i niestacjonarnych. Dla wigkszosci
prowadzonych przedmiotow opracowywalam samodzielnie lub we wspolpracy z
pracownikami Katedry program zajg¢, przygotowywany w formie prezentacji lub
konspektow. Ponadto prowadzilam zajecia seminaryjne i pracownie dyplomowe dla

magistrantow. Corocznie realizowatam lub przekraczatam pensum dydaktyczne.

Prowadzone przedmioty (lata 2000-2012):

Nazwa przedmiotu Kierunek studiow wyklady | ¢wiczenia
Genetyczne aspekty ochrony Ochrona Srodowiska tak
srodowiska
Genetyka Rolnictwo, tak tak

Ochrona Srodowiska
Biologia molekularna Biologia, tak

Biotechnologia,

Ogrodnictwo
Aktualne trendy biologii molekularnej | Biotechnologia tak tak
Genetyka odpornosci na stresy w Biotechnologia tak tak
ujeciu klasycznym i molekularnym
Molekularne podstawy ewolucji Biotechnologia tak
Ewolucjonizm Biologia tak tak
Biotechnologia w kosmetologii Biotechnologia tak
Biotechnologia w hodowli ro$lin Biotechnologia tak
Metody inzynierii genetycznej w Biotechnologia tak
hodowli roslin
Rosliny modyfikowane genetycznie Ogrodnictwo tak
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Wypromowalam trzy prace inzynierskie i jedenascie prac magisterskich; wszystkie
byly pracami studentéw kierunku biotechnologia. Bylam recenzentem trzech prac
magisterskich, studentow biotechnologii. Bratam tez udzial w pracach komisji
egzaminacyjnych podczas egzaminéw dyplomowych. Nie pelitam funkcji promotora
pomocniczego.

Sposrod  innych form prowadzenia dziatalnosci dydaktyczno-wychowawczej
wymieni¢ mozna funkcje opiekuna roku studentow studiow stacjonarnych na kierunku

Rolnictwo w latach 2007-2009.

Dzialalnos$é popularyzujaca nauke
Kilkakrotnie uczestniczylam w pokazach laboratoryjnych organizowanych w ramach
Szczecinskiego/Zachodniopomorskiego Festiwalu Nauki oraz prowadzitam zajecia pokazowe

w laboratorium biologii molekularnej dla mtodziezy licealnej, poza Festiwalem Nauki.

Wspélpraca z instytucjami, organizacjami i towarzystwami naukowymi

Od 2000 roku jestem czlonkiem Polskiego Towarzystwa Genetycznego (PTG).
Wyniki swoich badan prezentowatam na zebraniach Szczecinskiego Oddziatu PTG a takze
Polskiego Towarzystwa Fitopatologicznego, Polskiego Towarzystwa Agrotechnicznego oraz

Szczecinskiego Towarzystwa Naukowego.

Dzialalno$¢ organizacyjna

1. W roku 2006 petitam funkcje sekretarza wydziatowej komisji rekrutacyjnej

2. W 2011 objetam stanowisko sekretarza szczecinskiego oddziatu PTG (Polskie
Towarzystwo Genetyczne) na kadencj¢ 2011-2014

3. Przez 10 lat zajmowalam si¢ planowaniem i rozliczaniem zajg¢ dydaktycznych dla

wszystkich pracownikéw Katedry.

Nagrody
Dwukrotnie zostalam nagrodzona za osiggni¢cia naukowe. Przyznane wyrdznienia to:
1. Nagroda J.M. Rektora Akademii Rolniczej w Szczecinie — za osiggnigcia naukowe,
zespotowa III stopnia (wspolnie z dr P. Milczarskim i dr S. Stojalowskim) - 2003 r.
2. Nagroda J.M. Rektora Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w
Szczecinie, za osiggniecia naukowe, indywidualna III stopnia, 2011r.
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