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Ocena osiagnie¢ naukowo-badawczych, dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego otaz
wsp6lpracy migdzynarodowej Pani dr Beaty Myskéw ubiegajacej si¢ o nadanie stopnia
doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych, w dyscyplinie agronomia

W 1995 roku Pani dr Beata Myskéw ukoniczyta studia magisterskie na Wydziale Biologii
Uniwersytetu Szczecifiskiego. Rozw6j naukowy kontynuowata pod kierunkiem Prof. dr hab.
Piotra Masojcia w ramach studiow doktoranckich zorganizowanych przy 6wczesnej Akademii
Rolniczej w Szczecinie. Na podstawie przedstawionej rozprawy doktorskiej pod tytulem
.Konstruowanie mapy genetycznej zyta przy wykorzystaniu markerow molekularnych —
RAPD i izoenzyméw” oraz po zlozeniu wymaganych egzaminéw Rada Wydziatu Rolniczego
nadata Jej w roku 2000 stopiefi naukowy doktora nauk rolniczych w zakresie agronomii.
Nastepnie Pani dr Beata My$kow zostala zatrudniona w jednostce obecnie przeksztalconej do
Katedry Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roglin, gdzie pracuje do chwili obecnej na
stanowisku adiunkta.

e Ocena osiggni¢cia naukowego przedstawionego w formie monografii

Temat przedstawionej db oceny monografii pt. ,Identyfikacja loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujgcych wczesno$¢ i podatnos¢ na porastanie u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zageszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL)” w pelni odpowiada tresci.

Wykaz symboli i skrétéw wprowadza w specjalistyczne nazewnictwo stosowane w pracy i
zawiera objasnienia 44 terminéw. Przedstawione definicje stanowig czgsto tlumaczenie
ztozonych nazw angielskich zwigzkéw chemicznych, metod badawczych i statystycznych
oraz typéw populacji mapujacych i nie budza zadnych zastrzezen.

Rozdzial ,,Wprowadzenie” obejmuje zagadnienia zwigzane z walorami odzywezymi i
prozdrowotnymi Zyta oraz znaczeniem gospodarczym w warunkach klimatycznych Polski.
Podkre§lany jest réwniez wilasciwy dobor przyjetej strategii identyfikacji loci cech
ilosciowych (QTL) w populacjach RIL z krzyzowan dwurodzicielskich. Mozna jedynie



dodaé, ze nowe trendy w identyfikacji QTL pod katem ich praktycznego wykorzystania w
hodowli w procesie wspomagania decyzji w selekcji, uwzgledniajg stosowanie populacji
uzyskanych z krzyzowan wielu rodzicéw oraz zaawansowane systemy marker6w bazujgce na
sekwencjonowaniu. Cel pracy zostat sformutowany bardzo przejrzyscie i precyzyjnie.
Przeglad literatury ma struktur¢ o$miu podrozdzialéw wprowadzajacych w tematyke regulacji
terminu kwitnienia, genetyczng kontrole terminu kwitnienia w gatunkach modelowych i
zbozach ze szczegélnym uwzglednieniem zyta. W ciggu ostatnich kilku lat w zakresie
poruszanej tematyki nastapit bardzo szybki postep szczegllnie dzigki poréwnaniom
strukturalnym z Brachypodium distachyon i w tym kontekscie mozna rozwazy¢ uzupetnienie
przegladu literatury o schemat przedstawiajacy wzajemne wspOldziatania pomigdzy genami
Vrn, Ppd i Eps (Higgins i wsp. PLOS One 2010). W kolejnych podrozdziatach omawiane sg
efekty plejotropowe genéw wezesnosci oraz zagadnienia zwigzane z porastaniem
przedzniwnym i kontrolg genetyczna zjawiska porastania.

Rozdzial ,,Materiat i metody badan™ zawiera doktadny opis materialéw wykorzystywanych w
badaniach, elementy techniczne zwigzane z zakladanymi dos$wiadczeniami polowymi i
wazonowymi. Opis metod przybliza skale wykorzystang do okreslania wezesnoscei i zawiera
instrukcje testowania porastania przedzniwnego. Podrozdzial o analizach molekularnych
zawiera whagciwy opis stosowanych technik analitycznych. W mojej ocenie akapit
zawierajacy opis metody DArT moze by¢ w tym miejscu zbgdny, poniewaz analiza miata
charakter ustugowy. W podrozdziale 4.4.4. ,Statystyczne opracowanie wynikow”
przypuszczalnie korzystne byloby obliczenie odziedziczalnosci dla badanych cech w celu
okreslenia skali zmiennodci wyjasnianej przez czynniki genetyczne w analizowanych
materiatach. Mapa genetyczna uzyskiwana w programie JoinMap moze by¢ uproszczona i
skrécona do markeréw reprezentujgcych unikalne loci, co z jednej strony uproscitoby
identyfikacje QTL, a z drugiej skomplikowaloby proces poréwnan pomigdzy chromosomémi
z r6znych populacji.

W rozdziale ,,Wyniki” w kolejnych podrozdziatach przedstawiane sg uzyskane z wysoka

skutecznoscig (77,4%) mapy genetyczne z podang bezwzgledng liczbg naniesionych

markeréw. Usuniecie markeréw zlokalizowanych w pojedynczych binach poprawiloby
klarowno$¢é prezentacji i pozwolitoby oceni¢ realne, efektywne wysycenie mapy genetycznej.
Na przedstawionych mapach brakuje mi polaczenia przynajmniej kilku markeréw (dla
kolinearnych segment6w) tak, zeby mozna bylo mie¢ wyobrazenie o zachowaniu liniowosci
ukladéw markeréw, co ulatwiloby réwniez poréwnanie QTL. Oczywiscie wyniki te s3

dokladnie omawiane w zestawieniach tabelarycznych. Rejony QTL identyfikowane metodg
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zlozonego mapowania przedziatlowego (CIM) sa dodatkowo weryfikowane analizg istotnosci
w pulach linii oraz analiza pojedynczego markera (SMA), co podkresla wiarygodnosé
uzyskiwanych danych. Wydaje sig, ze przy ustalonym poziomie istotnosci statystycznej LOD,
glebsza analiza QTL przy LOD przewyzszajacych ten poziom krytyczny wnosi niewiele
informacji (str. 46 pierwszy akapit). W tabeli 15, na chromosomie 7R omytkowo opisano
QTL o efekcie 0,09%. W wyniku analiz zidentyfikowano liczne QTL o zmiennej stabilnoci
w latach oraz pomigdzy populacjami. Monografi¢ konczy 9 wnioskéw znajdujacych oparcie
w zrealizowanych badaniach. Uwzgledniajac praktyczny aspekt pracy nalezy zaproponowaé
system selekcji oraz sposéb walidacji opracowanych markeréw i ich efektywnos$¢ w szerszym
tle genetycznym. Z pewnoscig techniki genotypowania przez sekwencjonowanie i analizy
asocjacyjne stanowig jedno z mozliwych rozwigzan, ktére moglyby doprowadzi¢
bezposrednio do identyfikacji gendéw kandydujacych efektywnych w szerszym tle

genetycznym.

e Ocena aktywno$ci naukowej

W pierwszych etapach pracy naukowej Habilitantka koncentrowata si¢ glownie na wysycaniu
referencyjnej mapy genetycznej zyta markerami losowymi, oraz badaniem transferowalnosci
markeréw molekularnych do innych map genetycznych zyta. W ramach tych prac Dr Beata
Myskoéw uzyskala populacje F» z linii hodowlanych a nastepnie wyprowadzila serig¢
rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL). Prace nad konstrukcja map ewoluowaly poprzez
tworzenie silnie zaggszczonych map dla pojedynczych chromosoméw do uzyskania wysoko
zageszczonej mapy .zintegrowanej zyta. Populacja wyprowadzonych RILi stanowila
doskonaty materiat do identyfikacji QTL porastania przedzniwnego, aktywnosci amylazy i
wezesnosci. Wraz z postgpem technologicznym w zakresie markerow i dzieki zageszczeniu
map stala si¢ mozliwa identyfikacja dodatkowych QTLi. Wyniki tych badan stanowig
podstawe opracowanej monografii. Badania te s3 kontynuowane i rozwijane w ramach
obecnie realizowanych projektow.

Habilitantka nie zawegzala swoich zainteresowan naukowych jedynie do wyzej wymienione;j
problematyki i uczestniczyla réwniez w pracach nad identyfikacja markeréw gendéw
restorerowych u Zyta z cytoplazmg sterylizujaca typu CMS-C oraz u pszenzyta z cytoplazma
T.timpoheevi. Dodatkowo, obecnie bierze udzial w pracach zmierzajacych do identyfikacji
markeréw genéw karfowatosci u zyta. Nowy, niezwykle atrakcyjny kierunek badawczy
obejmuje identyfikacje nicieni pasozytujacych na owadach co moze stanowi¢ w przyszlosci

wazny element rozwoju biologicznych metod ochrony roslin.
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Dr Beata Myskow potrafila polaczy¢ obowigzki domowe i Zycie rodzinne z aktywnym
udzialem w pracach badawczych realizowanych w Katedrze Genetyki, Hodowli i
Biotechnologii Roslin poprzez kierowanie jednym projektem badawczych oraz udziat jako
wykonawca w kolejnych 9 projektach finansowanych ze $rodkéw KBN, MNiSW, MRiRW
oraz Agencji Wiasnosci Rolnej Skarbu Panstwa. Ponadto Habilitantka uczestniczyla w 6
projektach badawezych finansowanych ze srodkow wiasnych Uczelni. Projekty te zwigzane
byly z badaniami na zycie, pszenzycie i nicieniach z wykorzystaniem narzedzi
molekularnych.

Wynik oryginalnych badan dr Beaty Myskow zrealizowane po doktoracie byly przedmiotem
9 publikacji w czasopismach znajdujgcych si¢ na liscie filadelfijskiej tj. Journal of Applied
Genetics (5), Theoretical and Applied Genetics (1), Cellular and Molecular Biology Letters
(1), PLOS One (1) i Molecular Breeding (1). Pozostale 5 prac publikowano w czasopismach
polskojeczycznych tj. Folia Universitatis Agriculturae Stetinensis, Annales UMCS, Postepy w
Ochronie Roslin, wydawnictwach okazjonalnych Genetyka i genomika w doskonaleniu roslin
uprawnych, Procceedings of ECOpole oraz dwie w czasopismach o zasiegu
migdzynarodowym Plant Genetic Resources: Characterization and Utilization i Plant
Breeding and Seed Science. Ponadto wynikiem aktywnos$ci naukowej byl udziat w liczhych
zjazdach i1 konferencjach co znalazlo odzwierciedlenie w postaci 25 komunikatow
publikowanych w materiatach pokonferencyjnych.

Dr Beata Myskéw byla dwukrotnie nagradzana za osiggnigcia naukowe przez Rektora

szczecinskiej Uczelni.

® Ocena w zakresie dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego oraz
wspoélpracy mi¢dzynarodowej

Mozna nadmieni¢, ze obok prac badawczych pani Dr Beata Myskéw, jako adiunkt
przygotowala samodzielnie lub we wspolpracy programy, prezentacje i konspekty do 11
przédmiotc’)w w tym wyktadow i ¢wiczen z przedmiotow: Genetyka, Aktualne trendy biologii
molekularnej, Genetyka odpornosci na stresy w ujeciu klasycznym i molekularnym oraz
Ewolucjonizm. Ponadto uczestniczyla w organizacji zaje¢ laboratoryjnych z przedmiotow:
Genetyczne aspekty ochrony Srodowiska, Biologia molekularna, Molekularne podstawy
ewolucji, Biotechnologia w hodowli roslin, Metody inzynierii genetycznej w hodowli roslin i
przygotowala zajecia audytoryjne z przedmiotéw Biotechnologia w kosmetologii i Rosliny

modyfikowane genetycznie.



Habilitantka wypromowata 14 dyplomantéw i pelnita réznorodne funkcje organizacyjne

niezbedne do prawidlowe;j realizacji procesu ksztalcenia.

e  Wnhniosek koncowy
Szczegbltowa analiza przedstawionej do oceny monografii dr Beaty Myskow wskazuje, ze
przedstawione wyniki wnoszg istotny wkiad poznawczy do rozwoju genetyki i biologii
kwitnienia Zyta stanowigc oryginalne opracowanie tematu o znaczeniu praktycznym w
selekcji form zyta z odpornoscia na porastanie przedzniwne.
Do najwazniejszych osiagnigé pracy nalezy zaliczy¢ identyfikacje nowych QTL wczesnosci
na chromosomach 1R i 3R zyta, ustalenie zaleznosci pomigdzy wczesnoscia a porastaniem
przedzniwnym oraz opracowanie markerow do selekcji wezesnych form odpornych na
porastanie. Wyselekcjonowane QTL i odpowiadajace im markery mogg stanowi¢ podstawe
do opracowania strategii wspomagania hodowli zyta odpornego na porastanie z
wykorzystaniem metod selekcji genomowe;.
Biorgc pod uwage poziom przedstawionej monografii, na ktéry sktada sig:
- duzy oryginalny wklad w genetykg cech ilociowych zyta, a szczegolnie konstrukcje map
genetycznych i ich wykorzystanie do nanoszenia QTL,
- opanowanie narzedzi statystycznych stuzace do krytycznej oceny wartosci QTL,
- duzy potencjat aplikacyjny prowadzonych badan,
uwazam, ze wkiad dr Beaty Myskow do rozwoju genetyki i hodowli rolin rolniczych jest
niezaprzeczalny.
Po przeanalizowaniu dostarczonej dokumentacji, pozytywnie opiniuj¢ wniosek dr Beaty
Myskéw o nadanie Jej stopnia doktora habilitowanego nauk rolniczych w dyscyplinie
agronomia.
Osiagniecia naukowe zawarte w monografii, aktywno$¢ naukowa, dorobek dydaktyczny
i popularyzatorski oraz wspétpraca migdzynarodowa stanowig podstawe do stwierdzenia, ze
dr Beata My$kow spetnia warunki okreslone w ustawie z dnia 18 marca 2011 roku o zmianie
ustawy — Prawo o szkolnictwie wyzszym, ustawy o stopniach naukowych i tytule naukowym
oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki oraz o zmianie niektorych innych ustaw (Dz. U. Nr
84, poz 455), a takze przepisach wykonawczych — Rozporzadzenie Ministra Naukj i
Szkolnictwa Wyzszego z dnia 1 wrzesnia 2011 roku (Dz. U. Nr 196, poz 1165) 1 jest

przygotowana do samodzielnej pracy naukowej.
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