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1. Najwazniejsze fakty z zyciorysu zawodowego Kandydatki

Dr Dorota Sottys-Kalina ukonczyta studia licencjackie w 2006 roku w Szkole Gtéwnej
Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, na Wydziale Rolnictwa i Biologii, na kierunku-
Biologia. Prace licencjacka pt.: ,,Mechanizmy odpornosci roslin na patogeny i szkodniki”
wykonata pod kierunkiem dr Matgorzaty Rochalskiej. W latach 2006-2008 kontynuowata
nauke na studiach magisterskich na tym samym kierunku i ukonczyta je z wyréznieniem. Temat
pracy magisterskiej realizowanej w Katedrze Fizjologii Roslin SGGW pod kierunkiem promotor
prof. dr hab. Renaty Bogatek-Leszczynskiej, brzmiat.: , Allelopatyczny wptyw cyajanamidu na
kietkowanie i wzrost pomidora (Lycopersicon esculentum Mill.) i gorczycy biatej (Sinapis alba
L.)”. W roku 2008 uzyskata tytut magistra biologii w specjalnosci biologia roslin. W latach 2008-
2011 uczeszczata na studia doktoranckie na Wydziale Rolnictwa i Biologii SGGW w Warszawie,
jednoczesnie bedac zatrudniona na etacie asystenta w Katedrze Fizjologii Roslin tejze uczelni.
W roku 2009 wzieta udziat w szkole letniej dla doktorantéw w Danii, organizowanej przez



Uniwersytet Kopenhaski i Uniwersytet w Aarhus, z zakresu analizy zwigzkédw bioaktywnych
produkowanych przez rosliny i mikroorganizmy. W roku 2010 Habilitantka ukonczyta
Podyplomowe Studia Przygotowania Pedagogicznego Nauczycieli. W roku 2011 uzyskata
stopien doktora nauk rolniczych w zakresie agronomii na podstawie rozprawy doktorskiej pt.”
Mechanizm fitotoksycznego oddziatywania cyjanamidu na wzrost korzeni siewek pomidora
(Lycopersicon esculentum L.) i kukurydzy (Zea mays L.).” W roku 2012 zostata zatrudniona
poczatkowo jako stazysta w Pracowni Biotechnologii, nastepnie jako inzynier i adiunkt a od
roku 2020 petni funkcje Kierownika Pracowni Biotechnologii, Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji
Roslin-PIB, Oddziat w Mtochowie.

Przedtozona przez Habilitantke do oceny dokumentacja jest bardzo starannie
i poprawnie przygotowana. Zawiera wszystkie niezbedne zataczniki, co umozliwia dokonanie
rzetelnej i wnikliwej oceny wszystkich dotychczasowych Jej osiagniec.

2. Ocena osiggniecia naukowego wymienionego w ustawie z 20 lipca 2018 r. w art. 219 ust.
1 pkt2i3, Dz.U. 2018, poz. 1668 ze zm.

Jako osiggniecie naukowe w sSwietle Ustawy, Habilitantka przedktada cykl czterech
oryginalnych prac tworczych zatytutowany ,Badania czynnikow genetycznych
warunkujgcych gromadzenie sie weglowodanow w bulwach i lisciach ziemniaka”.
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Po drobnej korekcie, wynikajacej z podania przez Habilitantke wartosci wspétczynnika
impact factor z roku 2019 a nie z roku 2020 (czyli z roku opublikowania) sumaryczny IF dla
czterech prac wynosi 13,911 a nie 13,040 a ich fgczna wartos¢ punktowa wg MNiSW z roku
opublikowania (z adekwatnej listy) jest réwna 320.

Udziat wtasny Habilitantki w poszczegdlnych publikacjach wskazanych jako osiggniecie
naukowe polegat gtéwnie na:

v' zaprojektowaniu do$wiadczen

v’ ocenie fenotypowej populacji

v' analizie segregacji i wzbogaceniu mapy genetycznej w markery genéw kandydujgcych

wytonionych na podstawie analiz transkryptomicznych

v/ analizie statystycznej danych

v' napisaniu manuskryptu

Wszystkie prace zostaty opublikowane w czasopismach posiadajgcych impact factor
(IF od 2,108 do 4,380). Profil czasopism, w ktdrych opublikowane zostaty prace sktadajgce sie
na osiggniecie naukowe w swietle Ustawy, odpowiada problematyce zawartej w publikacjach
Habilitantki.

Problematyka badawcza, ktorg prezentuje cykl publikacji wskazanych przez
Habilitantke jako osiagniecie naukowe w Swietle Ustawy, dotyczyta zbadania genetycznych
uwarunkowan gromadzenia sie weglowodandw w lisciach i bulwach ziemniaka diploidalnego
w aspekcie cech uzytkowych- barwy chipséw i zawartosci skrobi.

Przystepujac do badan sformutowano nastepujace hipotezy badawcze:

v’ Za zawarto$é skrobi w bulwach odpowiedzialne sg czynniki genetyczne regulujace
metabolizm skrobi oraz wptywajgce na zawartos¢ sacharozy i jej przeptyw pomiedzy
tkankami donora (liscie) i akceptora fotoasymilatéw (bulwy) a ich wptyw na te cechy, w
poszczegdlnych fazach rozwoju wegetatywnego podlega zmianom [P1].

v" Analiza prob zbiorczych genotypdw o skrajnej ekspresji cechy i analiza genomiczna
stanowig kompleksowe podejscie, stuzgce do gtebszej analizy funkcjonalnej gendéw
istotnych dla zawartosci skrobi w bulwach [P2].

v’ Czynniki genetyczne odpowiedzialne za gromadzenie sie skrobi w bulwach majg réwniez
wptyw na poziom cukréw redukujgcych (CR) warunkujgcych kolor chipséw. W celu
lokalizacji czynnikdw QTL odpowiedzialnych za ten kolor konieczne jest zminimalizowanie
efektu wywotanego przez czynniki genetyczne odpowiedzialne za zawartos¢ skrobi w
bulwach [P3].

v Gromadzenie sie CR oraz zwigzana z tym barwa chipséw, warunkowane s3 przez geny
odpowiedzialne za synteze i rozktad skrobi, ale mogg by¢ regulowane przez geny
pochodzgce spoza metabolizmu gtéwnego weglowodandw [P4].



W celu realizacji postawionych tez badawczych, Habilitantka skupita sie na:

v’ opracowaniu map genetycznych i QTL zwigzanych z zawartoscig skrobi i cukrow
redukujgcych w bulwach i sacharozy w lisciach ziemniaka diploidalnego oraz poréwnaniu
otrzymanych map;

v opracowaniu map ekspresyjnych QTL (eQTL) dla genéw zwigzanych z zawartos$cig skrobi w
bulwach ziemniaka diploidalnego;

v’ selekcji i weryfikacji istotnosci gendéw kandydujgcych w zmiennosci badanych cech.

W publikacji [P1] celem badan byto opracowanie mapy genetycznej, analiza QTL
zawartosci: skrobi w bulwach i sacharozy w lisciach oraz poréwnanie uzyskanych map. Na
podstawie genotypowania osobnikéw populacji technikg DArT (Diversity Arrays Technology) i
przy pomocy mapowania interwatowego, Habilitantka skonstruowata pierwszg mape DArT
ziemniaka diploidalnego, ktérg wzbogacita o markery genéw metabolizmu i transportu
weglowodandéw. Docelowo mapa sktadata sie z dwunastu grup sprzezen o dtugosci 1117 cM.
Zawartos¢ skrobi w bulwach badanej populacji miata rozktad normalny i cechowata sie duzg
zmiennoscig (od 11,6% do 22,2% $w.m.). Zidentyfikowano osiem QTL zlokalizowanych na
siedmiu chromosomach: |, Il, lll, VIII, X, XI i Xl ziemniaka. Najistotniejszy z nich obejmowat
region od 42,0 do 104,6 cM chromosomu | i osiggat najwyzszg wartos¢ wspotczynnika
determinacji cechy na 84,0 cM (R? = 19,2%). Lokalizacja w genomie wiekszosci QTL powtarzata
sie w kolejnych sezonach wegetacyjnych, co wskazywato na stabilny charakter cechy.

Habilitantka jako pierwsza, wraz z zespotem, podjeta sie sporzgdzenia mapy QTL
zawartosci sacharozy w lisciach ziemniaka. Ze wzgledu na zaleznos¢ syntezy sacharozy od
fotoperiodu, a jej dystrybucji od fazy rozwoju, zaprojektowata i przeprowadzita eksperyment
polegajgcy na ocenie fenotypowej roslin po o$Smiu godzinach ciemnosci i oSmiu godzinach
naswietlania w dwdch fazach rozwoju: przed formowaniem stolonéw (W) i we wczesnych
etapach tuberyzacji (T). Wykazata, ze cecha ma charakter ciggly i duzy zakres zmiennosci, w
szczegblnosci we wcezesnej fazie tuberyzacji i po fazie Swietlnej. Czternascie zidentyfikowanych
QTL zawartosci sacharozy zlokalizowano na o$miu chromosomach: |, Il, lll, V, VIII, IX, X i XIl, a
ich liczba i potozenie w genomie byty rozne w zaleznosci od wieku rosliny i fazy fotoperiodu.
Na chromosomie | zidentyfikowano QTL wszystkich badanych cech zawartosci sacharozy, a
wykryte na nim QTL byty najistotniejsze dla zawartosci sacharozy w fazie W po nocy
(R?=14,3%) i naswietlaniu (R?=22,3%) oraz w fazie T po naswietlaniu (R*=15,5%). Dla
zawartosci sacharozy w fazie T po nocy najistotniejszy QTL zlokalizowano na chromosomie V
(R?=15,8%). Uzyskane w [P1] wyniki pozwolity na sformutowanie wnioskdéw, iz istotno$¢
czynnikdw genetycznych odpowiedzialnych za zawartos¢ sacharozy w lisciach zmienia sie w
zaleznosci od fazy fotoperiodu i fazy rozwoju ziemniaka, co ma odzwierciedlenie w
identyfikowanych QTL. Chromosom | jest istotny dla wszystkich cech zawartosci sacharozy. W
fazie W obserwuje sie wiecej QTL o silniejszym efekcie po naswietlaniu roslin, natomiast w
fazie T, kiedy eksport sacharozy do bulw jest najwyzszy, proporcje te ulegajg odwrdceniu.
Podobna lokalizacja QTL na chromosomie | dla zawarto$ci sacharozy i skrobi, moze swiadczyé
o obecnosci loci wspdlnych dla badanych cech oraz o bezposrednim powigzaniu szlakow



metabolicznych weglowodandéw w tkankach donora i akceptora.

Celem badan w publikacji [P2] byto wykonanie analizy transkryptomicznej préb
zbiorczych genotypow o skrajnej zawartosci skrobi w bulwach populacji mapujgcej opisanej w
publikacji [P1], selekcja gendw kandydujgcych na podstawie analiz poziomu transkryptu,
uzyskanie map eQTL ekspresji wybranych gendéw oraz poréwnanie map QTL zawartosci skrobi
z [P1] i eQTL wybranych gendéw. W pierwszym etapie badan transkryptomu osobnikéw
populacji opisanej w [P1 i P2] wyselekcjonowano osobniki o skrajnych wartosciach cechy i
stworzono proby zbiorcze, analizowane w badaniach réznicowej ekspresji genéw (RNA-seq).
Pozwolito to na wytypowanie jedenastu genéw, dla ktdrych zbadano ekspresje we wszystkich
osobnikach populacji mapujgcej. Uzyskane na podstawie danych poziomu transkryptu, mapy
eQTL [P2] poréwnano nastepnie z mapga genetyczng zawartosci skrobi, ktdra zostata opisana
w publikacji [P1]. Zidentyfikowano trzydziesci szes¢ eQTL na wszystkich dwunastu
chromosomach ziemniaka. Dziewie¢ eQTL zmapowano w regionach istotnych dla zawartosci
skrobi. Dla czterech gendw kandydujgcych eQTL obejmowat locus markera genu (cis-eQTL).
Pozostate eQTL byly o uktadzie trans-eQTL. Kolokalizacja QTL-eQTL moze wskazywac na silny
zwigzek miedzy zmiennoscig fenotypowa a zmiennoscig ekspresji genu. Zidentyfikowano gen
12S globuliny krucyferyny (PGCRURSE5) ktérego marker lokowat sie w obrebie eQTL
(LOD=12,48; R2=28,3%) i QTL zawartosci skrobi (LOD=8,30; R2=18,4%) oraz stwierdzono
korelacje pomiedzy poziomem transkryptu PGCRURSES a cechg zawartosc skrobi (r=0,238).
W ziemniaku, zarowno gen jak i biatko 12S globuliny krucyferyny nie byto wczesniej
wskazywane jako czynnik odgrywajgcy istotng role w determinacji zawartosci skrobi w
ziemniaku. Uzyskane wyniki moga by¢ podstawg do badan nad udziatem biatek zapasowych
kodowanych przez te geny, w determinacji zawartosci skrobi. Habilitantka jako pierwsza
zastosowata podejscie z zakresu genomiki funkcjonalnej do badan tak genetycznie ztozonej
cechy jak zawartos¢ skrobi. Uzyskane eQTL dla wyselekcjonowanych gendéw kandydujgcych
cechowaty sie silniejszym wptywem na zawartos¢ skrobi (maksymalna wartos¢ LOD=34,16;
R2=59,7%) niz QTL tej cechy (maksymalna warto$¢ LOD=9,35; R?=21,2%). Waznym wnioskiem,
wynikajgcym z powyzszych badan jest to, ze zastosowanie mapowania eQTL w potgczeniu z
analizg préb zbiorczych zwieksza prawdopodobienstwo znalezienia alleli rzadkich oraz gendow
mogacych petni¢ raczej funkcje regulatorowe, niz gendéw gtéwnego szlaku biosyntezy skrobi.
Na podstawie wynikow uzyskanych w [P1, P2] wykazano obecnos¢ czynnikdw genetycznych,
wspolnych dla badanych cech zawartosci skrobi i sacharozy, ktérych wptyw na dang ceche
rozni sie w zaleznosci od rozpatrywanego poziomu genetycznego: marker genu lub transkrypt
genu. W zwigzku z tym postawiono pytanie, czy te same czynniki genetyczne warunkujgce
zawartos$¢ skrobi i sacharozy, beda wptywaty na zawartos$¢ glukozy i fruktozy w bulwach,
odpowiedzialnych za ciemne zabarwienie chipsow otrzymanych z bulw ziemniaka?

Celem badan przedstawionych w publikacji [P3] byto mapowanie QTL warunkujacych
kolor chipséw z bulw po zbiorze, chtodzeniu (przechowywaniu bulw w 8°C) i
rekondycjonowaniu (przeniesieniu bulw z temperatury 8°C do 20°C) oraz mapowanie QTL
warunkujgcych kolor chipséw, skorygowanych o efekt skrobi. Przeprowadzona analiza
statystyczna fenotypdw populacji, wykazata istotng korelacje pomiedzy zawartoscig skrobi a



kolorem chipsow z bulw przechowywanych w rdéznych warunkach wysoki stopien
odziedziczalnos$ci cech (H? wynosit od 67% do 82%) oraz wysoki stopief determinacji cech
warunkowanych przez genotyp (R? wynosit od 50% do 58%). W celu zminimalizowania efektu
wywotanego przez geny zwigzane z zawartoscig skrobi i korelacji pomiedzy zawartoscig skrobi
a kolorem chipséw, na lokalizacje QTL barwy chipsow, dane fenotypowe zostaty skorygowane
o efekt zawartosci skrobi na podstawie wyznaczonych wspétczynnikow regresji. Wykryte QTL
zlokalizowano na dziesieciu chromosomach ziemniaka z wyfagczeniem chromosomu V i VII.
Chromosomy | i IV byly istotne dla wszystkich badanych cech koloru chipséw, przed i po
korekcji. Zastosowanie korekcji wptywu zawartosci skrobi na kolor chipséw, zmienito
lokalizacje QTL koloru chipséw w genomie. Niektdre QTL zostaty przesuniete lub staty sie
nieistotne statystycznie. Pojawity sie rowniez nowe QTL, np. QTL, ktory byt istotny tylko dla
skorygowanego koloru chipséw po zbiorze, na chromosomie Xll. Poréwnanie QTL zawartosci
skrobi na chromosomie | z QTL koloru chipséw przed i po korekcji wykazato, ze QTL dla koloru
chipsow przed korekcja mapowaty sie w podobnych regionach chromosomu | co QTL
zawartosci skrobi. Po korekcji, wiekszos¢ loci stata sie nieistotna statystycznie. Poréwnanie
map przed i po korekcji jednoznacznie wskazaty na silny efekt loci odpowiedzialnych za
zawarto$¢ skrobi na determinacje koloru chipsow. Przedstawione w [P3] badania potwierdzity
poligeniczne uwarunkowanie koloru chipséw oraz zweryfikowaty istotnos¢ chromosomu | w
determinacji ich zmiennosci. Stwierdzono obecnos¢ wspdlnych czynnikdw genetycznych
zwigzanych z zawartoscig skrobi i CR oraz ich wzajemny wptyw na zmiennos$¢ danych cech.
Zastosowane podejscie pozwolito na zminimalizowanie wptywu loci odpowiedzialnych za
zawarto$¢ skrobi na kolor chipséw oraz oddzielenie czynnikdw genetycznych
charakterystycznych dla tych cech.

Celem badan przedstawionych w publikacji [P4] byto opracowanie mapy genetycznej i
mapy QTL koloru chipsow, ktére wraz z analizg ekspresji gendw postuzyty do selekcji i
weryfikacji istotnosci genow kandydujgcych waznych dla koloru chipséw po przechowywaniu
bulw w niskiej temperaturze (cold sweetening). W publikacji [P4] przedstawiono mape
genetyczng w oparciu o markery DArT skfadajaca sie z dwunastu grup sprzezen o tgcznej
dtugosci 1000,2 cM. Opracowano réwniez mape QTL koloru chipséw i potwierdzono obecnos¢
QTL dla tych cech na chromosomie | i VI. QTL na chromosomie | byty sprzezone z kolorem
chipsow po zbiorze i rekondycjonowaniu, a na chromosomie VI ze wszystkimi badanymi
cechami. Dla koloru chipséw po chtodzeniu wykryto QTL tylko na chromosomie VI (R?=23,5%).
W celu selekcji gendw kandydujacych waznych dla zjawiska cold sweetening, zastosowano
réznicowa analize ekspresji pul cDNA (RDA-cDNA) z klonéw o skrajnych fenotypach,
charakteryzujgcych sie ciemnym i jasnym zabarwieniem chipsow po chtodzeniu. W tej samej
publikacji wykazano, ze cecha koloru chipsdw w rdéznych warunkach przechowywania bulw
byta mniej ztozona genetycznie niz w populacji opisanej w [P1-P3]. Wskazano, ze chromosom
VI jako istotny i specyficzny dla koloru chipséw po chtodzeniu oraz wytoniono geny
kandydujgce zwigzane z kolorem chipséw, nienalezagce do gendw metabolizmu gtéwnego
weglowodandw, ktére mogg petnic¢ funkcje regulatorowe: AuxRP i Hsp90.



Podsumowujagc, prezentowana analiza genetycznych uwarunkowan gromadzenia
weglowodandéw w ziemniaku przyczynita sie do poszerzenia wiedzy podstawowej w tym
zakresie oraz dostarczyta informacji o metodyce tego typu badan. Opracowane mapy
genetyczne i genomiczne wnoszg istotny wktad w lepsze poznanie relacji pomiedzy donorami
i akceptorami fotoasymilatow oraz poszerzajg wiedze o metabolizmie skrobi i cukrow
redukujgcych w bulwach ziemniaka. Sg réwniez podstawg do dalszych analiz i weryfikacji
istotnosci czynnikdw genetycznych zwigzanych z kolorem chipséw i zawartoscig skrobi na
poziomie produktu genu, jakim jest biatko. Istotnym osiggnieciem Autorow jest
wyselekcjonowanie gendw kandydujgcych, ktére mogg petni¢ funkcje regulatorowe lub
posrednio uczestniczy¢ w metabolizmie weglowodandw. Dotyczy to w szczegdlnosci genu
PGCRURSES5, kodujgcego biatko zapasowe 12S globuliny krucyferyny, ktérego rola w bulwach
ziemniaka do tej pory nie zostata poznana.

Najwazniejsze osiggniecia naukowe zawarte w cyklu prac Habilitantki:

v' opracowanie pierwszej mapy QTL zawartos$ci sacharozy w lisciach ziemniaka poddanych
naswietlaniu i po okresie ciemnosci w réznych fazach rozwoju roslin oraz potwierdzenie
istotnego udziatu chromosomu | w determinacji badanych cech;

v opracowanie pierwszej mapy DArT dla QTL zawartosci skrobi w bulwach i potwierdzenie
istotnosci QTL zlokalizowanych na chromosomie |, jako gtéwnych w determinacji danej
cechy;

v' poréwnanie map QTL zawartosci skrobi w bulwach z QTL zawartosci sacharozy w lisciach i
bulwach oraz wyodrebnienie specyficznych QTL dla danych cech;

v’ opracowanie pierwszej mapy eQTL dla genéw wyselekcjonowanych w badaniach
transkryptomicznych, jako gendéw kandydujacych dla zawartosci skrobi w bulwach.
Zweryfikowanie na poziomie genetycznym i genomicznym (poziom ekspresji genu w
populacji) potencjalnej roli genu PGCRURSE5 w gromadzeniu sie skrobi w bulwach
ziemniaka. Stwierdzenie istotnego zwigzku pomiedzy, markerem DNA genu PGCRURSES a
QTL zawartosci skrobi i poziomem jego ekspresji (eQTL); wykazaniu istotnej korelacji
pomiedzy poziomem ekspresji PGCRURSE5 a zawartoscia skrobi; - opracowanie markerow
specyficznych dla allelu genu duzej podjednostki AGPazy (AGPaseS-al334) oraz weryfikacja
istotnosci genu w determinacji zawartosci skrobi w populacji i rodzicach na poziomie
genetycznym i genomicznym.

v opracowanie mapy QTL barwy chipséw po zbiorze, przechowywaniu i rekondycjonowaniu
oraz po raz pierwszy wskazanie, ze gtéwny QTL barwy chipséw po przechowywaniu bulw w
temp. 8°C zlokalizowany jest na chromosomie VI ziemniaka oraz potwierdzenie istotnej roli
genow AuxRP i Hsp90 w zjawisku cold sweetening;

v’ opracowanie pierwszej mapy QTL barwy chipséw skorygowanej o efekt skrobi, co
umozliwito dokonanie korekty lokalizacji i istotnosci poszczegdlnych QTL;

v' wytypowanie grupy gendw kandydujacych, ktére moga petni¢ role regulatorowg w
metabolizmie weglowodandw.



W swoim autoreferacie Habilitantka bardzo szczegdétowo przedstawita zaréwno
problematyke kazdego z artykutdw wchodzacych w sktad osiggniecia naukowego jak i
uzyskane wyniki. Biorgc pod uwage powyzsze uwazam, ze problematyka poruszana w pracach
naukowych Kandydatki jest wazna a jej podjecie uzasadnione. Moja ocena osiggniecia
naukowego jest wysoce pozytywna, a na szczegbdlng uwage zastuguje fakt, iz w przypadku
trzech publikacji dr Dorota Softys-Kalina jest pierwszym autorem jak tez w jednej drugim, ale
zgodnie z zapisem ma réwny z pierwszym autorem udziat w powstaniu publikacji. Udziat
wtasny Habilitantki w pracach jest wiec znaczacy i nie podlega dyskusji. Przedstawione
publikacje spetniajg rowniez wymaog spodjnosci tematycznej badan. Ocena tej czesci dorobku
Kandydatki daje mi wszelkie podstawy do sformutowania opinii, iz przedstawiony w formie
cyklu czterech publikacji dorobek, wskazany jako osiggniecie naukowe w Swietle Ustawy, jest
w petni oryginalny i wartosciowy. Poziom prac naukowych Dr Doroty Softys-Kalina jest wysoki.
Stanowi niewatpliwie novum naukowe swiadczgce o znacznym wkfadzie Autorki w rozwdj
dyscypliny rolnictwo i ogrodnictwo, a szczegdlnie dla rozwoju genetyki, genomiki
funkcjonalnej i hodowli ziemniaka. Osiggniecie naukowe Habilitantki wprowadza ponadto
wiele elementdw nowatorskich do nauki. Tematyka badan jest niewatpliwie trudna i
wymagajaca opanowania warsztatu badawczego, z ktérym Habilitantka znakomicie sobie
poradzifa.

3. Dorobek i czasopisma, w ktorych publikowane byty pozostate prace

Z wytaczeniem cyklu czterech publikacji naukowych wskazanych jako osiggniecie

naukowe w pkt. 2, Habilitantka jest wspdétautorka tgcznie 15 oryginalnych prac twdrczych z
czego 13 jest indeksowanych w bazie Web of Science Core Collection. Indeks Hirsha jest
rowny 7 a liczba cytowan wynosi 184. Ponadto Habilitantka jest wspotautorkg dwadch
rozdziatbw w monografii, jednej publikacji popularnonaukowej oraz 19 doniesien
konferencyjnych. tacznie kandydatka jest wspdtautorka 22 publikacji. Sumaryczny IF
publikacji Kandydatki wyszczegdlnionych w liscie A MNiSW wynosi 36,265 zas ich wartos¢
punktowa z roku opublikowania jest rowna 945 pkt. W 14 publikacjach jest Ona pierwszym
autorem a w 10 autorem korespondujacym.

Praktycznie wszystkie (poza jedng) prace dr Doroty Sottys-Kalina to publikacje
wieloautorskie, co przy charakterze wykonywanych przez Nig badan eksperymentalnych jest
obecnie standardem. Tematyka publikacji (niestanowigcych osiggniecia naukowego
Habilitantki w Swietle Ustawy [...]) znajduje sie w obszarze trudnych badan z zakresu genetyki,
genomiki i hodowli ziemniaka o duzych wartosciach zaréwno poznawczych jak i aplikacyjnych.
Obecnie poza gtéwnym nurtem badawczych stanowigcym dorobek habilitacyjny, dr Sottys-
Kalina zajmuje sie allelopatig i fitotoksycznoscig ziemniaka w aspekcie zwigzkdw bioaktywnych
zawartych w lisciach, w szczegdélnosci glikoalkaloidow (GA), fenoli (FO) i flawonoidéw (FL),
tolerancjg ziemniaka na stres suszy, patogenezg choréb ziemniaka oraz genetycznym podtozu
dziedziczenia koloru kwiatédw w ziemniaku.

Tematyka prowadzonych badan naukowych wymagata od Habilitantki zdobycia
gruntownej wiedzy oraz opracowania i wdrozenia réznych obecnie stosowanych metod
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stuzacych badaniom genomu roslinnego. Po zapoznaniu sie z pracami Pani dr Doroty Sottys-
Kalina moge z przekonaniem stwierdzié, ze jest Ona bezspornie specjalistag w swojej dziedzinie.
Podsumowujgc te czes¢ dorobku Kandydatki konstatuje, ze jest on zauwazalnie sprofilowany.
Uwazam, ze catkowity dorobek naukowy Kandydatki jest wartosciowy naukowo o duzym
znaczeniu dla rozwoju dyscypliny rolnictwo i ogrodnictwo. Spetnia on zaréwno pod wzgledem
ilosciowym jak i jakosciowym wymagania ustawowe stawiane przed kandydatami do stopnia
doktora habilitowanego.

4. Ocena istotnej aktywnosci badawczej, wspotpracy miedzynarodowej, dorobku
dydaktycznego i popularyzatorskiego habilitanta

4.1 Pozostata dziatalnos¢ naukowo-badawcza

Dr Dorota Softys-Kalina po uzyskaniu stopnia doktora uczestniczyta 15- krotnie w
miedzynarodowych konferencjach naukowych i 4- krotnie w krajowych. Wygtosita 8 referatow
konferencyjnych co wskazuje na znaczng aktywnos¢ Habilitantki w upowszechnianiu wynikow
badan. Kandydatka znaczgco zwiekszyta te aktywnos¢ po uzyskaniu stopnia doktora.

Habilitantka odbyta dwa kréotkoterminowe staze. Pierwszy miat miejsce w roku 2011
w Samodzielnej Pracowni Kultur Tkanek Instytutu Ogrodnictwa w Skierniewicach u Pani prof.
dr hab. Krystyny Géreckiej. W ramach stazu uczestniczyta w badaniach w projekcie Funduszu
Europejskiego Innowacyjna Gospodarka: ,Nowa technologia wyprowadzania materiatow
wyjsciowych do hodowli mieszaricow F1 marchwi”. Podczas stazu zdobyta niezbedng wiedze
merytoryczng i praktyczng, dotyczgcg wyprowadzania linii podwojonych haploidéw marchwi
z kultur pylnikowych i izolowanych mikrospor. Drugi staz Kandydatka odbyta w roku 2013 a
jego zakres obejmowat analizy materiatu roslinnego technikg RDA-cDNA. Staz ten odbyta w
Zaktadzie Ekspresji Gendw, Instytutu Biologii Molekularnej i Biotechnologii UAM u Pani prof.
dr hab. Zofii Szweykowskiej- Kulinskiej. Celem stazu byto poznanie techniki réznicowej analizy
sekwencji cDNA. W trakcie realizacji stazu, Habilitantka nawigzata réwniez wspdtprace z dr
Jarostawem Ciekotem z Laboratorium Chemii Biomedycznej, Instytutu Immunologii i Terapii
Eksperymentalnej im. Ludwika Hirszfelda we Wroctawiu. Wymiernym efektem tej wspdtpracy
byto oznaczenie zwigzkéw bioaktywnych w lisciach ziemniaka metodg spektrometrii mas.
W latach 2009-2017 Habilitantka podnosita swoje kompetencje naukowe biorgc czynny udziat
w szesciu szkoleniach i kursach. W latach 2012-2020 Habilitantka byta recenzentem 22 prac
naukowych dla czasopism o miedzynarodowym zasiegu i jednego rozdziatu w monografii.

W roku 2017 Pani dr Dorota Sottys-Kalina zostata kierownikiem projektu , Identyfikacja
zwigzkéw allelopatycznych w miedzygatunkowych mieszaiicach ziemniaka” w ramach
programu Sonata 12 finansowanego przez NCN. Ponadto byta trzykrotnie kierownikiem
projektéw finansowanych w ramach tematu statutowego Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji
Roslin. Petnita rowniez role wykonawcy w szesciu projektach finansowanych przez NCN (Opus)
oraz MRiRW.



Po zapoznaniu sie z informacjami dotyczacymi aktywnosci naukowo-badawczej
dr Doroty Softys-Kalina zawartymi w przedtozonej mi do oceny dokumentacji stanowigcej
podstawe do wykonania recenzji stwierdzam, ze dane te wskazujg na duzg aktywnosé
naukowag Habilitantki.

4.2. Dziatalnos¢ dydaktyczna i organizacyjna

Dr Dorota Softys-Kalina z racji zatrudnienia w Instytucie Hodowli i Aklimatyzacji Roslin-
Panstwowym Instytucie Badawczym, miafa sitg rzeczy zdecydowanie mniejsze mozliwosci
prowadzenia dziafalnos$ci dydaktycznej anizeli habilitanci wywodzacy sie z uczelni wyzszych.
Jej aktywnos¢ na niwie dydaktycznej przejawiata sie jedynie w trakcie studiow doktoranckich
w latach 2008-2011, kiedy prowadzita zajecia dydaktyczne z przedmiotu Fizjologia Roslin dla
kierunkow studiow: Biologia, Rolnictwo, Ogrodnictwo i Biotechnologia. Byta réwniez wéwczas
opiekunem naukowym dwodch studentéw wykonujacych prace licencjacka w Katedrze
Fizjologii Roslin SGGW. W IHAR-PIB opiekowata sie studentami, ktérzy odbywali praktyki
letnie. Byta promotorem pracy magisterskiej pt.: ,Potencjat fitotoksyczny ziemniaka
(Solanum sp.)”. Prowadzita wyktady dla nauczycieli szkét rolniczych z zakresu allelopatii dla
Krajowego Centrum Edukacji Rolniczej w Brwinowie. Habilitantka jest autorkg artykutfu
popularno-naukowego z zakresu fitoremediacji.

Za swojg dziatalno$¢ naukowaq zostata trzykrotnie wyrézniona nagroda indywidualng
Dyrektora IHAR-PIB. W roku 2015 otrzymata Krajowg Nagrode Naukowgq z zakresu Genetyki
Roslin im. Stefana Barbackiego przyznawang przez Instytut Genetyki Roslin PAN. Byta réwniez
2-krotnie wyrdzniana za najlepszy plakat na konferencjach naukowych oraz otrzymata
Nagrode Il stopnia za najlepsza prezentacje wynikédw na miedzynarodowej konferencji pt:
»Eco Physiological Aspects of Plant Responses to Stress Factors” w Krakowie w 2009 roku. Byta
beneficjentka Mazowieckiego Stypendium Doktoranckiego Marszatka Wojewddztwa
Mazowieckiego dla doktorantdow, ktérych prace badawcze wpisywaty sie w Strategie Rozwoju
Wojewddztwa Mazowieckiego do 2020 r. Jej praca doktorska pt.: ,Mechanizm
fitotoksycznego oddziatywania cyjanamidu na wzrost korzeni siewek pomidora (Lycopersicon
esculentum L.) i kukurydzy (Zea mays L.)” otrzymata wyrdznienie Dziekana Wydziatu Rolnictwa
i Biologii SGGW. Petnita rowniez role eksperta FNP na potrzeby oceny wnioskdw o
dofinansowanie w Dziataniu 4.4 Programu Operacyjnego Inteligentny Rozwadj.

Mimo niewatpliwie skromnych osiggnie¢ w dziatalnosci dydaktycznej i organizacyjnej
konstatuje, ze catosciowo dorobek dr Doroty Sottys-Kalina jest warto$ciowy i znaczacy. Daje
mi to podstawy do stwierdzenia, ze Habilitantka spetnia wymagania stawiane obecnie
kandydatom ubiegajgcym sie o stopien doktora habilitowanego.
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5. Wniosek koncowy

Analiza catoksztattu dorobku naukowego dr Doroty Sottys-Kalina oraz Jej osiggnieé
w zakresie dziatalnosci dydaktycznej i organizacyjnej, przedstawionych mi do oceny w zwigzku
z wszczeciem przez Rade Naukowa Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji Roslin — PIB
postepowania o nadanie stopnia doktora habilitowanego, sktania mnie do przedtozenia
Komisji habilitacyjnej wniosku w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego w
dziedzinie nauk rolniczych w dyscyplinie rolnictwo i ogrodnictwo. Kandydatka wykazuje sie
istotng aktywnoscig naukowg, przejawiajgcg sie znacznym wzrostem w ostatnich latach liczby
publikacji oryginalnych znajdujacych sie w bazie JCR, ponadto aktywnym uczestnictwem w
konferencjach krajowych i miedzynarodowych, licznym udziatem w projektach badawczych.
Osiggniecia Habilitantki posiadajg istotny element poznawczy i wnoszg duzy wkifad w
poszerzenie wiedzy w ramach dyscypliny rolnictwo i ogrodnictwo. Jej aktywnos¢ publikacyjna
znaczgco wzrosta po uzyskaniu stopnia doktora, co Swiadczy o duzym zaangazowaniu i bardzo
dobrym przygotowaniu do samodzielnej pracy naukowe;.

W moim przekonaniu Habilitantka spetnia wszystkie wymagania stawiane osobom
ubiegajgcym sie o nadanie stopnia doktora habilitowanego zgodnie z ustawg z dn. z 20 lipca
2018 r. w art. 219 ust. 1 pkt 2 i 3, Dz.U. 2018, poz. 1668 ze zm.
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