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1. Imig i nazwisko

Dorota Sottys-Kalina

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe lub artystyczne — 7 podaniem podmiotu
nadajqgcego stopien, roku ich uzyskania oraz tytutu rozprawy doktorskiej.

Doktor nauk rolniczych w zakresie agronomii, Szkota Gléwna Gospodarstwa
Wiejskiego w Warszawie, Wydzial Rolnictwa i Biologii, 1
grudnia 2011.

Tytut rozprawy doktorskiej: Mechanizm fitotoksycznego oddziatywania cyjanamidu na
wzrost korzeni siewek pomidora (Lycopersicon esculentum L.)
1 kukurydzy (Zea mays L.).

Dyplom ukonczenia Podyplomowych Studiow Przygotowania Pedagogicznego
Nauczycieli, Szkota Gloéwna Gospodarstwa Wiejskiego w
Warszawie, Wydziat Nauk Humanistycznych, 23 pazdziernika
2010.

Magister biologii w specjalnosci biologia roslin, Szkota Gtowna Gospodarstwa
Wiejskiego w Warszawie, Wydzial Rolnictwa i1 Biologii,
15 maja 2008.

Dyplom ukonczenia studiow licencjackich, Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego
w Warszawie, Wydzial Rolnictwa 1 Biologii, kierunek
Biologia, 4 lipca 2006.

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych.

06.2020-obecnie Kierownik Pracowni Biotechnologii, Instytut Hodowli
1 Aklimatyzacji Ros$lin-PIB, Oddziat w Mtochowie

01.2013 - 07.2020 Adiunkt w Pracowni Biotechnologii, Instytut Hodowli
1 Aklimatyzacji Roslin-PIB, Oddziat w Mtochowie

07.2012 -12.2012 Inzynier w Pracowni Biotechnologii, Instytut Hodowli
1 Aklimatyzacji Ro$lin-PIB, Oddziat w Mtochowie

01.2012 - 06.2012 Stazysta w Pracowni Biotechnologii, Instytut Hodowli
1 Aklimatyzacji Roslin-PIB, Oddziat w Mtochowie

03.2008 — 10.2011 Asystent w Katedrze Fizjologii Roslin, Szkota Glowna
Gospodarstwa  Wiejskiego w  Warszawie, Wydziat

Rolnictwa 1 Biologii
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4. Omowienie osiggnied, o ktorych mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 ustawy z dnia 20
lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyZszym i nauce (Dz. U. 7 2020 r. poz. 85 7
pozn. zm.).

a) Tytut osiggniecia

Badania czynnikow genetycznych warunkujacych gromadzenie si¢ weglowodanow
w bulwach i liSciach ziemniaka.

b Spis publikacji wchodzgcych w skliad osiggniecia naukowego:
8 J S S

Moim osiggni¢gciem naukowym jest cykl czterech prac oryginalnych w czasopismach
znajdujacych si¢ w Journal Citation Reports (JCR), wydanych w latach 2015-2020:

1. Sliwka J'., Soltys-Kalina D'., Szajko K., Wasilewicz-Flis 1., Strzelczyk-Zyta D.,
Zimnoch-Guzowska E., Jakuczun H., Marczewski W. 2016. Mapping of quantitative
trait loci for tuber starch and leaf sucrose contents in diploid potato. Theoretical and
Applied Genetics. 129:131-140. 1F59;6-4,132; punkty MNiSW-45.

2. Soltys-Kalina D.* Szajko K., Stefanczyk E., Smyda-Dajmund P., Sliwka J.,
Marczewski W. 2020. eQTL mapping of the 12S globulin cruciferin gene
PGCRURSES as a novel candidate associated with starch content in potato tubers.
Scientific Reports. 10:17168. IF3919-3,998; punkty MNiSW-140.

3. Soltys-Kalina D.*, Szajko K., Wasilewicz-Flis 1., Mankowski D., Marczewski W.,
Sliwka J. 2020. Quantitative trait loci for starch-corrected chip color after harvest,

cold storage and after reconditioning mapped in diploid potato. Molecular Genetics
and Genomics. 295:209-219. 1F;019-2,797; punkty MNiSW-100.

4. Soltys-Kalina D.*, Szajko K., Sierocka 1., Sliwka J., Strzelczyk-Zyta D., Wasilewicz-
Flis 1., Jakuczun H., Szweykowska-Kulinska Z., Marczewski W. 2015. Novel
candidate genes AuxRP and Hsp90 influence the chip color of potato tubers.
Molecular Breeding. 35:224. 1F5¢;5-2,108; punkty MNiSW-35.

* autor korespondujgcy
"' D. Sottys-Kalina oraz J. Sliwka miaty réwny udziat w powstaniu publikacji

Ogolna liczba punktow MNiSW — 953, 1F-36,265, H-index- 7; w tym liczba punktow
za publikacje stanowiace osiagniecie naukowe — 320, 1F-13,035.

Wykaz punktacji MNiSW oraz IF jest zgodny z rokiem ukazania si¢ publikacji, wartos¢ IF okreslana na
podstawie bazy InCites Journal Citation Reports (Web of Science). W przypadku publikacji, ktore ukazaty
si¢ w czasopismach Molecular Breeding i Theoretical and Applied Genetics, wartos¢ punktow MNiSW
naliczana byta na zasadach sprzed 31 lipca 2018 r. Obecna warto$¢ punktowa w/w czasopism wynosi dla
Molecular Breeding — 70 pkt., a dla Theoretical and Applied Genetics — 100 pkt.
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W dalszej czesci referatu, prace wchodzace w sktad przedstawionego do oceny cyklu, sg
cytowane jako P1-P4.

c) Omowienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikow wraz

z omowieniem ich ewentualnego wykorzystania.

Zawarto$¢ skrobi w bulwach jest wazna cecha ziemniaka, decyduje o jego

przydatnosci do konsumpcji, przemystu przetworczego i1 innych galezi przemystu
spozywczego. Od zawarto$ci skrobi zalezg rowniez inne, wazne cechy uzytkowe, jak
poziom cukrow redukujacych (glukozy i1 fruktozy). Metabolizm skrobi jest szlakiem
dominujagcym w bulwach ziemniaka 1 dobrze poznanym pod wzgledem biochemicznym
(Geigenberger 1 inni, 2004). Jednoczesnie, przy dobrej znajomosci mechanizméw
fizjologicznych lezacych u podstaw syntezy i rozkladu skrobi, genetyczne czynniki
regulujace metabolizm na poszczegolnych etapach ontogenezy sq slabo poznane.
Zawarto$¢ skrobi jest modelowym przyktadem cechy ilosciowej, zaleznej od czynnikdéw
genetycznych i1 $rodowiska, a jej ekspresja zalezy od nakladania si¢ wzglgdnie stabych
efektow alleli duzej liczby gendéw (poligendow) (Pomp i inni, 2004). Poligeniczny
charakter cechy oraz tetrasomiczny sposob dziedziczenia w ziemniaku uprawnym
znacznie utrudniajg poszukiwania gendw kandydujacych. Z tego wzgledu, badania
genetyczne ziemniaka prowadzi si¢ na diploidalnych klonach.
Dostepne mapy fizyczne 1 genetyczne dostarczajg cennych informacji odno$nie pozycji
czynnikow genetycznych w genomie ziemniaka, a mapy loci cech ilosciowych (z ang.
Quantitative Trait Loci, QTL) opisuja zwigzek pomigdzy locus a obserwowang
zmienno$cig fenotypowa zawarto$ci skrobi i powigzanych z nig cech jakosciowych bulw
(Chen 1 inni, 2001; Bradshaw i inni, 2008; Schonhals i inni, 2017). Dzi¢ki badaniom
genetycznym, sklonowano i scharakteryzowano wiele genéw metabolizmu glownego
skrobi. Jednak coraz wi¢ksza uwage w badaniach genetycznego uwarunkowania
metabolizmu skrobi przyklada si¢ do identyfikacji genéw kandydujacych spoza
szlaku metabolizmu gléwnego, pelniacych funkcje regulatorowe oraz identyfikacji
specyficznych alleli genéw juz poznanych, w celu opracowania markerow
przeznaczonych do masowej selekcji genotypow (MAS) (Ahmed i inni, 2018).

Celem prac przedstawionych w ramach osiagni¢cia naukowego, bylo zbadanie
genetycznych uwarunkowan gromadzenia si¢ weglowodanow w lisciach i bulwach
ziemniaka diploidalnego w aspekcie cech uzytkowych - barwy chipsow i zawartoSci
skrobi.

Podczas badan sformutowano nastepujace hipotezy badawcze:

e Za zawarto$¢ skrobi w bulwach odpowiedzialne sa czynniki genetyczne
regulujgce metabolizm skrobi, jak 1 wpltywajace na zawarto$¢ sacharozy i jej
przeptyw pomiedzy tkankami donora (liScie) 1 akceptora fotoasymilatow (bulwy),
ktorych wptyw na cechy, w poszczegdlnych fazach rozwoju wegetatywnego
podlega zmianom [P1].
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e Analiza prob zbiorczych genotypow o skrajnej ekspresji cechy i1 analiza
genomiczna stanowig kompleksowe podejscie, stuzace do glebszej analizy
funkcjonalnej genow istotnych dla zawartosci skrobi w bulwach [P2].

e Czynniki genetyczne odpowiedzialne za gromadzenie si¢ skrobi w bulwach maja
rowniez wptyw na poziom cukrow redukujacych (CR) odpowiedzialnych za kolor
chipséw. W celu lokalizacji czynnikow genetycznych (QTL), specyficznych dla
koloru chipséw, konieczne jest zminimalizowanie efektu wywolanego przez
czynniki genetyczne odpowiedzialne za zawarto$¢ skrobi w bulwach [P3].

e (Gromadzenie si¢ CR oraz zwigzana z tym barwa chipséw, warunkowane sg przez
geny odpowiedzialne za syntezg¢ i rozktad skrobi, ale moga by¢ regulowane przez
geny pochodzace spoza metabolizmu gléwnego weglowodanow [P4].

W celu realizacji postawionych tez badawczych, skupitam si¢ na:

e opracowaniu map genetycznych i QTL zawarto$ci skrobi i cukréw redukujacych
w bulwach oraz sacharozy w lisciach ziemniaka diploidalnego oraz poroéwnaniu
otrzymanych map;

e opracowaniu map ekspresyjnych QTL (eQTL) dla genow zwigzanych z
zawartoscig skrobi w bulwach ziemniaka diploidalnego;

o selekcji 1 weryfikacji istotnosci genéw kandydujacych w zmienno$ci badanych
cech.

Zawarto$¢ skrobi w bulwach ziemniaka waha si¢ od 10 % do 25 % 1 jest wypadkowa
procesoOw metabolicznych zachodzacych w organach donora (z ang. source), jakim sa
liscie 1 akceptoréow fotoasymilatow (z ang. sink), jakimi sg korzenie, stolony, bulwy.
Bulwy sa silnymi organami akceptorowymi produktow fotosyntezy, co czyni ziemniaka
rosling modelowa w analizach interakcji donor-akceptor i dystrybucji fotoasymilatow
(Jonik 1 inni, 2012). Elementem l3aczacym donora, eksportujgcego energi¢ netto i
uzaleznionego od niego akceptora, jest wytwarzana w procesie fotosyntezy sacharoza,
glowny zwigzek transportowy cukréw w roslinach i podstawowe zrédio energii tkanek
ro§linnych. O plonie skrobi decyduje zarowno zdolno$¢ fotoasymilacji donora, jak i
pojemno$¢ akceptora. Zwigkszajac synteze 1 eksport sacharozy w ciggu dnia z tkanek
donora, jak 1 pojemno$¢ akceptora, mozna uzyska¢ wyzsza zawarto$¢ skrobi w bulwach
(Jonik 1 inni, 2012).

Zmienno$¢ fenotypowa zawartosci skrobi w bulwach w populacji jest wynikiem
polimorfizmu genow oraz iloSciowych 1 jakosciowych réznic w ich ekspresji, co
w konsekwencji prowadzi do zmian profilu biatek w komorce lub tkance (Druka i inni,
2010). Mapowanie QTL jest podejsciem standardowym, pozwalajacym na lokalizacje w
genomie czynnikoOw genetycznych, odpowiedzialnych za obserwowang ceche. Pierwsze
mapy QTL zawarto$ci skrobi w bulwach powstaty w ziemniaku diploidalnym i
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wskazywaly na ilosciowy charakter cechy, co potwierdzono w ziemniaku uprawnym i
badaniach asocjacyjnych tetraploidalnych klonoéw (Schafer-Pregl i inni, 1998; Chen i inni,
2001; McCord i inni, 2011). Zaréwno liczba, istotnos¢, jak i1 lokalizacja QTL w genomie
byta zmienna i wynosita od 4 do 18 QTL w analizowanych populacjach.

Badania opisane w publikacjach [P1-P3] prowadzone byty na populacji, w ktorej
osobnikach zawarto$¢ skrobi w bulwach oraz kolor chipséw z bulw przechowywanych w
roznych warunkach temperatury, byly zréoznicowane.

W publikacji [P1] celem badan bylo opracowanie mapy genetycznej, analiza
QTL zawartosci: skrobi w bulwach i sacharozy w lisciach oraz poréwnanie
uzyskanych map.

Na podstawie genotypowania osobnikow populacji technika DArT (Diversity
Arrays Technology) i przy pomocy mapowania interwatowego, skonstruowali$my
pierwsza map¢ DArT ziemniaka diploidalnego, ktéra wzbogacitam o markery genow
metabolizmu 1 transportu weglowodanow. Finalnie mapa skfadala si¢ z dwunastu grup
sprzezen o dtugosci 1117 cM. Zawarto$¢ skrobi w bulwach badanej populacji miata
rozktad normalny i1 cechowala si¢ duzg zmiennoscig (od 11,6 % do 22,2 % Sw.m.).
Zidentyfikowano osiem QTL zlokalizowanych na siedmiu chromosomach: I, II, III, VIII,
X, XI 1 XII ziemniaka. Najistotniejszy z nich obejmowat region od 42,0 do 104,6 cM
chromosomu I i osiggat najwyzsza warto$¢ wspotczynnika determinacji cechy na 84,0 cM
(R* = 19,2 %). Lokalizacja w genomie wigkszosci QTL powtarzata si¢ w kolejnych
sezonach wegetacyjnych, co wskazywato na stabilny charakter cechy.

Zapoczatkowanie tuberyzacji w ziemniaku wymaga zaangazowania wielu
procesOw metabolicznych, szlakow sygnalnych, czynnikow genetycznych 1 jest zalezne
od fotoperiodu (Hannapel 2007). Jednym z niezbgdnych elementow prawidlowego
rozwoju bulw 1 gromadzenia skrobi zapasowej jest odpowiednia dystrybucja
zasymilowanego przez lisScie wegla. Transport sacharozy z liSci do bulw przebiega w
sposOb ciagly, natomiast synteza 1 rozktad skrobi przejsciowej w chloroplastach
podlegaja cyklowi dobowemu (Feugier i1 Satake 2013). W ciggu dnia sacharoza
transportowana jest do réznych czgéci rosliny, a nadwyzka zasymilowanego wegla
gromadzi si¢ w postaci skrobi. W nocy skrobia podlega rozkladowi do sacharozy, co
zaspakaja zapotrzebowanie energetyczne wzgledem procesow metabolicznych ro$liny.
Do tej pory skonstruowano mape¢ zawartosci sacharozy w soku floemowym po
naswietlaniu roélin, w kontekscie eksportu cukrow z lisci i wezesnosci tuberyzaciji (Simko
1 inni 1999). Zmapowano wowczas trzy QTL tej cechy, z ktorych najistotniejszy
zidentyfikowano na chromosomie VIII.

Jako pierwsi podjeliSmy si¢ sporzadzenia mapy QTL zawarto$ci sacharozy w
lisciach ziemniaka. Ze wzglgedu na zalezno$¢ syntezy sacharozy od fotoperiodu, a jej
dystrybucji od fazy rozwoju, zaprojektowalam 1 przeprowadzitam eksperyment
polegajacy na ocenie fenotypowej roslin po o$miu godzinach ciemno$ci i o$miu
godzinach naswietlania, w dwoch fazach rozwoju: przed formowaniem stolonow (W) i
we wczesnych etapach tuberyzacji (T). Wykazatam, ze cecha ma charakter ciagly i duzy
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zakres zmienno$ci, w szczegdlnosci we wcezesnej fazie tuberyzacji i po fazie §wietlne;j.
Czternascie zidentyfikowanych QTL zawarto$ci sacharozy zlokalizowano na o$miu
chromosomach: I, II, III, V, VIIL, IX, X i XII, a ich liczba i polozenie w genomie byly
rozne w zaleznosci od wieku rosliny i fazy fotoperiodu. Na chromosomie I
zidentyfikowano QTL wszystkich badanych cech zawartosci sacharozy, a wykryte na nim
QTL byly najistotniejsze dla zawartoéci 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 %).

Ze wzgledu na powigzanie szlakow metabolicznych syntezy weglowodanow w
lisciach ich dystrybucji i gromadzenia w bulwach, porownalismy mapy QTL dla skrobi i
sacharozy. Na czternascie zidentyfikowanych QTL zawarto$ci sacharozy w lisciach,
jedenascie mapowato si¢ w podobnych pozycjach co QTL zawartosci skrobi w bulwach,
z czego pie¢ na chromosomie I. Zmapowane geny kandydujace miaty istotny wptyw na
zawarto$¢ sacharozy, jak gen a-amylazy (R>=15,9 %) oraz na zawarto$¢ skrobi, jak gen:
[-amylazy (B-amyl), dwoch alleli alternatywnej oksydazy (AOX) oraz ADP-glukozo
pirofosforylazy (AGPaza).

Uzyskane wyniki w [P1] pozwolity na sformulowanie wnioskéw, iz istotno$¢
czynnikow genetycznych odpowiedzialnych za zawarto$¢ sacharozy w lisciach zmienia
si¢ w zaleznosci od fazy fotoperiodu i fazy rozwoju ziemniaka, co ma odzwierciedlenie
w identyfikowanych QTL. Chromosom I jest istotny dla wszystkich cech zawarto$ci
sacharozy. W fazie W obserwuje si¢ wiecej QTL o silniejszym efekcie po naswietlaniu
roslin, natomiast w fazie T, kiedy eksport sacharozy do bulw jest najwyzszy, proporcje te
ulegaja odwroceniu. Podobna lokalizacja QTL na chromosomie I dla zawartosci
sacharozy 1 skrobi, moze $§wiadczy¢ o obecnosci loci wspdlnych dla badanych cech oraz o
bezposrednim powigzaniu szlakéw metabolicznych weglowodanow w tkankach donora 1
akceptora.

W publikacji [P1] moj udzial polegal na: zaprojektowaniu doswiadczenia i
przeprowadzeniu analiz zawartoSci sacharozy w liSciach, zaprojektowaniu
markerow genow kandydujacych, wzbogaceniu mapy genetycznej o te markery,
przygotowaniu populacji do genotypowania, analizie fenotypu oraz analizie
statystycznej danych.

Badania opisane w [P1] opieraty si¢ o analizy sprz¢zen markerow gendéw z cecha.
Kolokalizacja QTL z loci genéw nie dowodzi w pelni, ze obserwowana zmiennos$¢
genetyczna lezy u podstaw zmiennos$ci cechy (Gebhardt 1 inni, 2005). W zwigzku z tym,
w celu szerszej analizy genetycznej zjawiska gromadzenia si¢ skrobi w bulwach
ziemniaka, zastosowaliSmy podejscie opierajace si¢ na analizie funkcjonalnej genow,
polegajacej na badaniach ich ekspres;ji.

Celem badan w publikacji [P2] bylo: wykonanie analizy transkryptomicznej
prob zbiorczych genotypow o skrajnej zawartosci skrobi w bulwach populacji
mapujacej z publikacji [P1], selekcja genow kandydujacych na podstawie analiz



Zalacznik 3

Autoreferat

poziomu transkryptu, uzyskanie map eQTL ekspresji wybranych genéw oraz
porownanie map QTL zawartoSci skrobi z [P1] i eQTL wybranych genéw.

Jednym z zastosowanych podej$¢ z zakresu genomiki funkcjonalnej jest badanie
ekspresji gené6w w populacji (fenotyp) i mapowanie eQTL, pozwalajace na oszacowanie
istotnosci poszczegdlnych alleli w determinacji badanej cechy. Co posrednio pozwala
réwniez  okresli¢ sposob regulacji ekspresji genu, poniewaz lokalizuje czynniki
genetyczne, ktore moga by¢ w konfiguracji cis lub trans wzgledem genu kandydujacego
(Druka i inni, 2010).

W pierwszym etapie badan transkryptomu osobnikoéw populacji opisanej w [P1 1
P2] wyselekcjonowatam osobniki o skrajnych wartosciach cechy i stworzytam proby
zbiorcze, analizowane w badaniach réznicowej ekspresji genéw (RNA-seq). Pozwolito to
na wytypowanie jedenastu gendw, dla ktorych zbadalam ekspresje we wszystkich
osobnikach populacji mapujacej. Uzyskane na podstawie danych poziomu transkryptu,
mapy eQTL [P2] pordwnano nastgpnie z mapa genetyczng zawartosci skrobi, ktora
zostala opisana w publikacji [P1]. Zidentyfikowano trzydziesci szes¢ eQTL na
wszystkich dwunastu chromosomach ziemniaka. Dziewie¢ eQTL zmapowano w
regionach istotnych dla zawartosci skrobi. Dla czterech gendéw kandydujacych eQTL
obejmowat locus markera genu (cis-eQTL). Pozostale eQTL byty o uktadzie trans-eQTL.
Kolokalizacja QTL-eQTL moze wskazywaé¢ na silny zwigzek migedzy zmienno$ciag
fenotypowa a zmiennoscia ekspresji genu. Zidentyfikowano gen 12S globuliny
krucyferyny (PGCRURSEYS) ktérego marker lokowal si¢ w obrebie eQTL (LOD=12,48;
R?=28,3 %) i QTL zawartosci skrobi (LOD=8,30; R*=18,4 %) oraz stwierdzono korelacje
pomiedzy poziomem transkryptu PGCRURSES a cechg zawarto$¢ skrobi (r=0,238). Gen
PGCRURSES koduje biatko zapasowe w roslinach z rodziny kapustnych (Brassicaceae)
(Wan 1 inni, 2007). Ekspresja bialek zapasowych w ziemniaku jest zwigzana z
metabolizmem skrobi (Miiller-Réber 1 inni 1992), jednak zjawisko to nie zostato do tej
pory poznane. Nie mozna wykluczy¢, ze biatka nieenzymatyczne moga bra¢ bezposredni
udziat w syntezie tancucha amylozy (Seung i inni 2015). W ziemniaku, zaréwno gen jak i
biatko 12S globuliny krucyferyny nie bylo wcze$niej wskazywane jako czynnik
odgrywajacy istotng role¢ w determinacji zawartosci skrobi w ziemniaku. Uzyskane
wyniki moga by¢ podstawa do badan nad udzialem bialek zapasowych kodowanych przez
te geny, w determinacji zawarto$ci skrobi.

Podsumowujac, jako piersi zastosowaliSmy podejscie z zakresu genomiki
funkcjonalnej do badan tak genetycznie ztozonej cechy jak zawarto$¢ skrobi. Uzyskane
eQTL dla wyselekcjonowanych genow kandydujacych cechowaty si¢ silniejszym
wplywem na zawarto$é skrobi (maksymalna wartos¢ LOD=34,16; R*=59,7 %) niz QTL
tej cechy (maksymalna warto§¢ LOD=9,35; R*=21,2 %). Waznym wnioskiem,
wynikajacym z naszych badan jest rowniez fakt, ze zastosowanie mapowania eQTL w
polaczniu z analizg prob zbiorczych zwigksza prawdopodobienstwo znalezienia alleli
rzadkich oraz genéw mogacych petni¢ raczej funkcje regulatorowe, niz genow gtownego
szlaku biosyntezy skrobi.
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W publikacji [P2] mdéj udzial polegal na: selekcji i przygotowaniu materialu
badawczego do analiz RNA-seq, selekcji, analizie segregacji i wzbogaceniu mapy
genetycznej w markery gendéw kandydujacych wylonionych na podstawie analiz
transkryptomicznych, analizie ekspresji genow kandydujacych w populacji oraz
analizie statystycznej danych.

Waznym osiagni¢gciem obejmujacym zagadnienia zawarte w obu pracach [P1, P2]
sg badania nad mapowaniem genu duzej podjednostki AGPazy (AGPazaS) oraz jego
ekspresji w bulwach ziemniaka. AGPaza jest kluczowym enzymem w syntezie skrobi w
bulwach 1 lisciach. Zbudowana jest z czterech podjednostek: dwoch duzych (S) i dwoch
matych (B) (Batra inni 2017). W ziemniaku zmapowano pi¢¢ loci dla obu podjednostek
enzymu na chromosomie I, IV 1 VIII, o zr6znicowanym wplywie zarowno na zawarto$¢
skrobi, jak i cukréw redukujacych (Chen i inni 2001). Mapowanie specyficznego allelu
AGPaseS-a ;334 potwierdzilo jego lokalizacje na 102,3 cM chromosomu I i istotny wplyw
na ceche zawartosci skrobi w bulwach (R?=15,2 %). Analiza ekspresji 4GPaseS-a w
formach rodzicielskich 1 osobnikach potomnych o skrajnej zawartosci skrobi w bulwach,
w poszczegdlnych fazach rozwoju wegetatywnego, wykazata jej wyzszy poziom w
wysokoskrobiowej formie rodzicielskiej na wczesnym 1 péznym etapie tworzenia bulw
oraz w osobnikach wysokoskrobiowych z markerem AGPaseS-a;334, a wysoki poziom jej
ekspresji utrzymywat si¢ nawet po zbiorze bulw i w trakcie ich przechowywania. Po raz
pierwszy wykazaliSmy, Ze obecno$ci allelu AGPazyS-a, towarzyszy zmienno$¢ w
poziomie ekspresji, co sugerowalo mozliwo$¢ regulacji aktywno$ci enzymu podczas
transkrypcji 1 bezposredniego powigzania poziomu transkryptu z zawarto$cig skrobi.
Mapowanie eQTL wykazato jeden eQTL dla AGPazyS-a w regionie 70,8-105,9 cM
chromosomu I, osiggajacy maksymalne LOD=19,61 w pozycji 99,3 cM 1 tlumaczacy az
41,0 % zmiennosci cechy. eQTL obejmowat swoim zasiggiem locus genu AGPaseS-a;334
(99,6 cM; R?=40,8 %), co wskazuje na obecnos¢ w genomie cis-elementow regulujacych
jego ekspresje. Nie zaobserwowano natomiast korelacji pomi¢dzy poziomem transkryptu
a zawarto$cig skrobi w bulwach, co moze wynika¢ z udziatu i silnego wplywu innych
podjednostek AGPazy w zmiennosci cechy.

Na podstawie wynikow uzyskanych w [P1, P2] wykazaliSmy obecno$¢ czynnikow
genetycznych, wspdlnych dla badanych cech zawartosci skrobi i sacharozy, ktérych
wplyw na dang cechg¢ r6zni si¢ w zaleznos$ci od rozpatrywanego poziomu genetycznego:
marker genu lub transkrypt genu. W zwiazku z tym zadali§my pytanie, czy te same
czynniki genetyczne warunkujace zawarto$¢ skrobi i1 sacharozy, beda wptywaty na
zawarto$¢ glukozy 1 fruktozy w bulwach odpowiedzialnych za ciemne zabarwienie
chipsow otrzymanych z bulw ziemniaka?

Celem badan w publikacji [P3] bylo mapowanie QTL koloru chipsow z bulw
po zbiorze, chlodzeniu (przechowywaniu bulw w 8° C) i rekondycjonowaniu
(przeniesieniu bulw z temperatury 8° C do 20° C) oraz mapowanie QTL koloru
chipsow, skorygowanych o efekt skrobi.
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Kolor chipsow uzyskanych z bulw ziemniaka zalezy od zawarto$ci cukrow
redukujacych (CR): glukozy i1 fruktozy. Podczas przechowywania bulw w niskiej
temperaturze, nastgpuje proces rozkltadu skrobi do CR, a zjawisko to nazwano z ang. cold
sweetening. Cukry redukujace podczas obrobki termicznej wchodza w reakcje
z aminokwasami (reakcja Maillarda) nadajac im ciemne zabarwienie, ktorego
intensywno$¢ jest skorelowana z zawartoscig CR (Kumar i inni, 2004). Zawarto$¢ cukréw
redukujacych jest cecha ilosSciowa skorelowang z zawartoscig skrobi (Menéndez 1 inni,
2002; Li 1 inni, 2013; Solttys-Kalina i inni 2020), a geny odpowiedzialne za syntezg i
degradacj¢ skrobi wptywaja réwniez na zawartos¢ CR w bulwach (Werij 1 inni, 2012;
Van Harsselaar 1 inni, 2017). Geny metabolizmu skrobi zorganizowane sa w rodziny 1
lezag na wszystkich 12 chromosomach genomu ziemniaka. Ich podobna lokalizacja w
genomie nie $wiadczy jednak o podobnej funkcji pelnionej w metabolizmie. Dotyczy to
w szczeg6Olnosci gendow w obrebie jednego locus kodujacych izoenzymy, ktére petnia
odmienne funkcje podczas syntezy skrobi zapasowej i przejSciowej (Van Harsselaar i
inni, 2017). Obserwowany fenotyp moze by¢ wypadkowa wielokierunkowych efektow
jednego genu, lub nakladania si¢ efektow alleli genow sprzezonych w obrgbie danego
locus (Schoénhals 1 inni, 2017), co zaobserwowano dla QTL zawartosci skrobi 1 koloru
chipsow (Gebhardt i inni, 2005).

W publikacji [P3] przeprowadzona analiza statystyczna fenotypéw populacji,
wykazala istotng korelacj¢ pomiedzy zawarto$cig skrobi a kolorem chipséw z bulw
przechowywanych w réznych warunkach (» wynosit od 60 % do 63 %), wysoki stopien
odziedziczalno$ci cech (H” wynosit od 67 % do 82 %) oraz wysoki stopien determinacji
cech warunkowanych przez genotyp (R’ wynosit od 50 % do 58 %). W celu
zminimalizowania efektu wywotanego przez geny zwigzane z zawartoscig skrobi, jak i
korelacji pomigdzy zawartos$cig skrobi a kolorem chipséw, na lokalizacj¢ QTL barwy
chipsow, dane fenotypowe zostaly skorygowane o efekt zawartosci skrobi na podstawie
wyznaczonych wspotczynnikéw regresji. Wykryte QTL zlokalizowano na dziesigciu
chromosomach ziemniaka z wylgczeniem chromosomu V i VII. Chromosom I i IV byt
istotny dla wszystkich badanych cech koloru chipséw, przed i po korekcji. Zastosowanie
korekeji wpltywu zawarto$ci skrobi na kolor chipséw, zmienito lokalizacje QTL koloru
chipsow w genomie. Niektére QTL zostaly przesunigte lub staly si¢ nieistotne
statystycznie. Pojawily si¢ rowniez nowe QTL, np. QTL, ktéry byt istotny tylko dla
skorygowanego koloru chipséw po zbiorze, na chromosomie XII.

Poréwnanie QTL zawartosci skrobi na chromosomie I z QTL koloru chipséw
przed 1 po korekcji wykazato, ze QTL dla koloru chipsow przed korekcja mapowaty
si¢ w podobnych regionach chromosomu I co QTL zawarto$ci skrobi. Po korekcji,
wigkszo$¢ loci stala si¢ nieistotna statystycznie. Poréwnanie map przed i po korekcji
jednoznacznie wskazuje na silny efekt /oci odpowiedzialnych za zawarto$¢ skrobi na
determinacje koloru chipsow.

Analizowatam rowniez sprz¢zenie markerow genow metabolizmu weglowodanéw
z cechami koloru chipséw. Na sze$¢ badanych genow, w tym a- i f-amylazy, kinazy
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pirogronianowej, kinazy karboksylazy fosfoenolopirogronianowej (PPCKla), dwoch
alleli alternatywnej oksydazy (AOX), wszystkie byly istotne dla koloru chipsow w
r6znych warunkach przechowywania bulw, a dla skorygowanych cech istotny byl tylko
PPCK]a.

Realizowane przeze mnie badania w [P3] potwierdzity poligeniczny charakter
cech koloru chipsow oraz zweryfikowaly istotno§¢ chromosomu I w determinacji ich
zmiennoS$ci. StwierdziliSmy obecnos¢ wspolnych czynnikow genetycznych zwigzanych z
zawartoscig skrobi i1 CR, oraz ich wzajemny wplyw na zmiennos¢ danych cech.
Zastosowane przez nas podejscie pozwolito na zminimalizowanie wptywu loci
odpowiedzialnych za zawarto$¢ skrobi na kolor chipséw oraz oddzielenie czynnikow
genetycznych charakterystycznych dla tych cech.

W publikacji [P3] mdj udzial polegal na: ocenie fenotypowej populacji,
selekcji, analizie segregacji i wzbogaceniu mapy genetycznej w markery genow
kandydujacych, analizie statystycznej wynikow, napisaniu manuskryptu .

Materiatem badawczym w [P4] byla populacja, ktorej rodzice nie roznili si¢
istotnie zawarto$cig skrobi w bulwach, natomiast réznili si¢ kolorem chipsow po
chtodzeniu. Ponadto charakteryzowali si¢ brakiem markerow alleli genow AOXlasso
oraz B-Amyl-3;6, waznych dla gromadzenia si¢ cukrow redukujacych w bulwach
(Krusiewicz 1 inni, 2011). W osobnikach populacji obserwowano segregacj¢ koloru
chipsow, a dobdr takich komponentéw rodzicielskich umozliwit poszukiwania
dodatkowych czynnikdw genetycznych, niezaleznych od obu wskazanych genow
metabolizmu wegglowodandw.

Celem badan w publikacji [P4] bylo opracowanie mapy genetycznej i mapy
QTL koloru chipséw, ktore wraz z analiza ekspresji genow/bialek postuzyly do
selekcji i weryfikacji istotno$ci genow kandydujacych waznych dla koloru chipsow
po przechowywaniu bulw w niskiej temperaturze (cold sweetening).

Tematyka genetycznych uwarunkowan cech koloru chipséw byla wielokrotnie
podejmowana w badaniach populacyjnych i asocjacyjnych (Menéndez i inni, 2002;
Blenkinsop i inni, 2004; Bhaskar i inni, 2010; Baldwin i inni, 2011), i dotyczyta zaré6wno
analiz QTL, jak i poszukiwan gendéw kandydujacych. Podobnie jak w przypadku
zawartosci skrobi w bulwach, potwierdzono ilo$ciowy charakter cech koloru
chipséw/zawartosci cukrow redukujagcych, a QTL zlokalizowano na wszystkich dwunastu
chromosomach ziemniaka (Douches i Freyre, 1994; Menéndez i inni, 2002, Schreiber i
inni, 2014). W publikacji [P4] opracowaliSmy mape genetyczng w oparciu o markery
DArT, ktéra skladata si¢ z dwunastu grup sprzezen o lacznej dlugosci 1000,2 cM.
Opracowalismy rowniez mape QTL koloru chipséw i potwierdzilismy obecno$¢ QTL dla
tych cech na chromosomie I 1 VI. QTL na chromosomie I byly sprz¢zone z kolorem
chipsow po zbiorze i rekondycjonowaniu, a na chromosomie VI ze wszystkimi
badanymi cechami. Dla koloru chipséow po chlodzeniu wykryto QTL tylko na
chromosomie VI (R’=23,5 %).
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W celu selekeji genow kandydujacych, waznych dla zjawiska cold sweetening
zastosowatam réznicowg analize¢ ekspresji pul cDNA (RDA-cDNA) z klondéw o skrajnych
fenotypach, charakteryzujacych si¢ ciemnym i jasnym zabarwieniem chipsOw po
chlodzeniu. Na dwadziescia pi¢¢ otrzymanych gendw roéznicujacych, jedenascie loci
znajdowato si¢ na chromosomie VI genomu ziemniaka. Ws$rdd —dziesigciu,
wyselekcjonowanych i zmapowanych genow kandydujacych, osiem sprz¢zonych byto z
kolorem chipséw po chtodzeniu, a najsilniejszy efekt odnotowano dla Nodulin 26
(LOD=4,64; R’=20,7 %). Kolejnym etapem selekcji byta analiza ekspresji genow
kandydujacych w rodzicach populacji oraz w genotypach o skrajnych wartosciach cechy
barwy chipsow po chiodzeniu. Na tej podstawie wylonitam dwa geny kandydujace: Heat-
shock protein (Hsp90) oraz Auxin-regulated protein (AuxRP), o zrdznicowanej ekspresji
w badanym materiale. Marker genu AuxRP ttumaczyt 15,2 % (LOD=3,29) zmienno$ci
cechy barwy chipséw po chlodzeniu, a sam gen ulegat specyficznej ekspresji tylko w
rodzicu i genotypach o jasnym zabarwieniu chipsow. Pomimo braku sprze¢zenia pomiedzy
markerem genu Hsp90 a cechg barwy chipséw, zaobserwowatam ilo§ciowe rdznice w
ekspresji genu oraz biatka izoformy Hsp90-1 w genotypach o ciemnym zabarwieniu
chipsow.

W publikacji [P4] pokazaliSmy, ze cecha koloru chipséw w réznych warunkach
przechowywania bulw byla mniej zlozona genetycznie niz w populacji opisanej w [P1-
P3]. Wskazalismy chromosom VI, jako istotny i specyficzny dla koloru chipsow po
chlodzeniu oraz wytoniliSmy geny kandydujace zwigzane z kolorem chipséw, nienalezace
do genéw metabolizmu glownego weglowodanow, ktére moga petni¢ funkcje
regulatorowe: AuxRP 1 Hsp90.

W publikacji [P4] méj udzial polegal na: ocenie fenotypowej populacji,
przeprowadzeniu eksperymentu RDA-cDNA, ocenie poziomu bialka Hsp90, analizie
segregacji i wzbogaceniu mapy genetycznej w markery genow kandydujacych,
analizie statystycznej wynikow oraz napisaniu manuskryptu.

Podsumowujac, prezentowana analiza genetycznych uwarunkowan gromadzenia
weglowodandéw w ziemniaku przyczynifa si¢ do poszerzenia wiedzy podstawowej w tym
zakresie oraz dostarczyla informacji o metodyce tego typu badan. Opracowane mapy
genetyczne 1 genomiczne wnoszg istotny wktad w lepsze poznanie relacji pomi¢dzy
donorami i akceptorami fotoasymilatow oraz poszerzajg wiedz¢ o metabolizmie skrobi i
cukrow redukujacych w bulwach ziemniaka. Sg rowniez podstawa do dalszych analiz i
weryfikacji istotnosci czynnikow genetycznych zwigzanych z kolorem chipsow 1
zawartoscig skrobi na poziomie produktu genu - biatka. Istotnym osiggnigciem
przytoczonych badan sg wyselekcjonowane geny kandydujace, ktore moga peti¢ funkcje
regulatorowe, lub posrednio uczestniczy¢ w metabolizmie weglowodanow. Dotyczy to w
szczegolnosci genu PGCRURSES, kodujacego biatko zapasowe 12S globuliny
krucyferyny, ktérego rola w bulwach ziemniaka do tej pory nie zostala poznana. Im lepiej
poznamy genetyczne podstawy metabolizmu weglowodandéw, tym bardziej §wiadomie
bedziemy w stanie analizowaé relacje pomigdzy zawarto$cig skrobi 1 cukrow
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redukujacych oraz aktywnoscig ich szlakow metabolicznych na réznych etapach
ontogenezy i w zmiennych warunkach $rodowiska. Jest to aspekt o tyle wazny, ze
pozwala na interpretacje roli nie tylko poszczegdlnych tkanek i organow, ale w
szczegblnosci relacji pomigdzy donorem i akceptorem fotoasymilatow.

Za szczegolne osiggniecia naukowe zawarte w cyklu prac, uwazam:

opracowanie pierwsze] mapy QTL zawartoSci sacharozy w lisciach ziemniaka
poddanych naswietlaniu i po okresie ciemno$ci w roznych fazach rozwoju roslin oraz
potwierdzenie istotnego udzialu chromosomu I w determinacji badanych cech;
opracowanie pierwsze] mapy DArT dla QTL zawartosci skrobi w bulwach i
potwierdzenie istotnosci QTL zlokalizowanych na chromosomie I, jako gtéwnych w
determinacji danej cechy;
poréwnanie map QTL zawarto$ci skrobi w bulwach z QTL zawartosci sacharozy w
lisciach 1 bulwach oraz wyodrebnienie specytficznych QTL dla danych cech;
opracowanie pierwsze] mapy eQTL dla genéw wyselekcjonowanych w badaniach
transkryptomicznych, jako genow kandydujacych dla zawartosci skrobi w bulwach.
Zweryfikowanie na poziomie genetycznym i genomicznym (poziom ekspresji genu
w populacji) potencjalnej roli genu PGCRURSE5S w gromadzeniu si¢ skrobi w
bulwach ziemniaka. Stwierdzenie istotnego zwigzku pomiedzy, markerem DNA genu
PGCRURSES a QTL zawartosci skrobi i poziomem jego ekspresji (eQTL); wykazaniu
istotnej korelacji pomigdzy poziomem ekspresji PGCRURSES a zawarto$cig skrobi;
opracowanie markeréw specyficznych dla allelu genu duzej podjednostki AGPazy
(AGPaseS-a;334) oraz weryfikacja istotnosci genu w determinacji zawartos$ci skrobi
w populacji i rodzicach na poziomie genetycznym i genomicznym.
opracowanic mapy QTL barwy chipsow po zbiorze, przechowywaniu i
rekondycjonowaniu oraz po raz pierwszy wskazanie, ze gtowny QTL barwy chipséw
po przechowywaniu bulw w 8° C zlokalizowany jest na chromosomie VI ziemniaka
oraz potwierdzenie istotnej roli genow AuxRP i Hsp90 w zjawisku cold sweetening;
opracowanie pierwszej mapy QTL barwy chipsow skorygowanej o efekt skrobi, co
umozliwito dokonanie korekty lokalizacji 1 istotno$ci poszczegdlnych QTL;
wytypowanie grupy gendéw kandydujacych, ktore moga pehli¢ role regulatorowa
w metabolizmie weglowodanow.
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5. Aktywnos¢é naukowa realizowana w wiecej nii jednej uczelni lub instytucji
naukowej.

Studia licencjackie na Wydziale Rolnictwa 1 Biologii Szkoty Gtownej
Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie na kierunku Biologia, rozpoczgtam w 2003 roku.
W tym czasie skupitam si¢ na tematyce dotyczacej biologii ro$lin. Prace licencjacka pod
kierunkiem dr Matgorzaty Rochalskiej pt.: ,,Mechanizmy odpornosci roslin na patogeny i
szkodniki”, obronitam w 2006 roku. Studia magisterskie w latach 2006-2008, ktore
kontynuowatam na tym samym kierunku, ukonczytam z wyr6znieniem. Tematyka pracy
magisterskiej realizowanej w Katedrze Fizjologii Roslin SGGW pod kierunkiem
promotor prof. dr hab. Renaty Bogatek-Leszczynskiej, dotyczyla oddziatywan
allelopatycznych, pt.: ,,Allelopatyczny wplyw cyajanamidu na kietkowanie i wzrost
pomidora (Lycopersicon esculentum Mill.) i gorczycy bialej (Sinapis alba L.). W latach
2008-2011 uczgszczalam na studia doktoranckie na Wydziale Rolnictwa i Biologii
SGGW. Prowadzitam tam badania z zakresu allelopatii/fitotoksycznos$ci roslin. Pierwsze
prace zwigzane z tym zagadnieniem powstaty pod kierunkiem prof. dr hab. Renaty
Bogatek-Leszczynskiej. Dotyczyly wptywu cyjanamidu (CA), zwigzku allelopatycznego
produkowanego przez niektore gatunki wyk (Vicia sp.), na kietkowanie i wzrost roslin
testowych. Badania prowadzone byty na rdéznych gatunkach roslin uprawnych oraz
chwastow.

W roku 2010 otrzymalam grant promotorski finansowany przez MNiSW, pod
kierunkiem promotor pracy doktorskiej, prof. dr hab. Renata Bogatek-Leszczynskiej,
ktory dotyczyl wptywu CA na wzrost korzeni pomidora (S. lycopersicum L.) i kukurydzy
(Zea mays L.). Badania obejmowaty analizy cytologiczne, molekularne i fizjologiczne. W
ramach oceny cytologicznej analizowatam intensywnos$¢ i przebieg mitoz w wierzchotku
wzrostu, wielkos¢ komorek kory pierwotnej, stopnia ich endoploidalnosci oraz
ultrastrukture korzenia. Obserwacje cytologiczne prowadzitam we wspotpracy z Katedra
Botaniki SGGW oraz Katedra Biotechnologii Rolniczej Uniwersytetu Technologiczno-
Przyrodniczego w Bydgoszczy (prof. dr hab. Elwira Sliwinska). Analizowatam réowniez
ekspresje genow bialek uczestniczacych w rozluznianiu $ciany komoérkowej i bioracych
udzial we wzroscie komorek oraz odpowiedzialnych za przebieg cyklu komoérkowego.
Analizy biatek $ciany komorkowej realizowatam we wspotpracy z dr Danutg Solecka z
Zaktadu Ekofizjologii Molekularnej Roslin Instytutu Biologii Eksperymentalnej 1
Biologii Roslin Uniwersytetu Warszawskiego. Badalam bilans hormonalny 1 status
oksydo-redukcyjny w korzeniach traktowanych CA. Uzyskane dane pozwolity na
poréwnanie i interpretacje¢ odpowiedzi rosliny jedno- i dwuliSciennej na fitotoksyczne
dziatanie CA. Stwierdzilam, ze ro$liny istotnie ro6znity si¢ wrazliwoscig na CA, jednak
przyczyny zahamowania wzrostu korzenia u obu gatunkéw byty te same i wynikaly ze
zmian organizacji wierzchotkow wzrostu. Wplyw CA wywolywal zmniejszenie
czestotliwosci podziatow komorkowych, zahamowanie cyklu komorkowego w fazie
G2/M oraz ograniczenie liczebnosci komoérek merystematycznych. Co w konsekwencji

16



17

Zalacznik 3

Autoreferat

prowadzitlo do zmniejszenia wierzchotka wzrostu i1 zaburzen wielkosci kolejnych stref
korzenia, w szczegdlnosci strefy roznicowania. Fitotoksyczne dziatanie CA wyrazalo si¢
réwniez zahamowaniem wzrostu wydluzeniowego komorek strefy réznicowania, co
moglto by¢ nastepstwem zachwiania bilansu hormonalnego pomigdzy auksyng (IAA) a
etylenem oraz statusu oksydo-redukcyjnego lub/i modyfikacja elastycznosci $cian
komoérkowych.

W roku 2009 wzigtam udzial w szkole letniej dla doktorantéw w Danii,
organizowanej przez Uniwersytet Kopenhaski 1 Uniwersytet w Aarhus, z zakresu analizy
zwigzkow bioaktywnych produkowanych przez rosliny i mikroorganizmy. Pozwolito mi
to na zapoznanie si¢ z licznymi technikami rozpoznawania i oceny ilosciowej zwigzkow
aktywnych biologicznie oraz zaznajomito z dynamikg ich rozktadu w glebie.

W trakcie studiow doktoranckich uczgszczalam na Podyplomowe Studia
Przygotowania Pedagogicznego Nauczycieli na Wydziale Nauk Humanistycznych
SGGW i kurs ,,Zastosowania technologii e-learningowych w dydaktyce” na Wydziale
Zastosowan Informatyki 1 Matematyki SGGW.

Po ukonczeniu studiéw doktoranckich w 2011 roku odbylam miesi¢gczny staz
u prof. dr hab. Krystyny Goreckiej w Samodzielnej Pracowni Kultur Tkanek Instytutu
Ogrodnictwa w Skierniewicach, gdzie uczestniczylam w badaniach w ramach projektu
pt.:Nowa technologia wyprowadzania materiatow wyjsciowych hodowli mieszancow F1
marchwi, finansowanego z Funduszy Europejskich w ramach Funduszu Innowacyjna
Gospodarka. Podczas stazu zdobylam wiedz¢ merytoryczng i praktyczna, dotyczaca
wyprowadzania linii podwojonych haploidow marchwi z kultur pylnikowych i
izolowanych mikrospor.

Po uzyskaniu stopnia doktora, moje zainteresowanie allelopatia/fitotoksycznoscia
nie ostabto 1 stato si¢ inspiracjg do podjecia badan z tego zakresu w Instytucie Hodowli
1 Aklimatyzacji Roslin - Panstwowym Instytucie Badawczym. Obecnie poza gtdéwnym
nurtem badawczych stanowigcym dorobek habilitacyjny, zajmuje si¢ fitotoksycznoscia
ziemniaka  w aspekcie zwigzkow bioaktywnych zawartych w li§ciach, w szczegdlnosci
glikoalkaloidow (GA), fenoli (FO) i flawonoidow (FL). Wyselekcjonowatam materiat
badawczy, ktorym sg diploidalne mieszance ziemniaka, odmiany ziemniaka uprawnego
oraz jego dzicy krewniacy. Wykonalam analizy poréwnawcze kilkudziesigciu klonow
ziemniaka 1 wykazalam duze zréznicowanie ich potencjatu fitotoksycznego.
Zaobserwowatam rowniez korelacje pomiedzy zawartoscia GA a potencjatem
fitotoksycznym. Poniewaz niektore klony ziemniaka, mimo wysokiej zawartosci GA,
cechowaly si¢ niskim potencjalem fitotoksycznym, rozpoczgtam badania majace na celu
weryfikacje udzialu GA w oddziatywaniach allelopatycznych ziemniaka. Na podstawie
uzyskanych wynikoéw ztozytam projekt [11.3.2. Zalacznik 4], ktory uzyskat finansowanie
NCN w ramach konkursy Sonatal2. W ramach projektu skupiam si¢ na podejsciu
,omicznym” analizujgc roéznice w transkryptomie, proteomie i metabolomie klonow o
skrajnych wartosciach danych cech, co pozwala na nadanie badaniom szerszego
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kontekstu fizjologicznego. Efektami badan nad allelopatig ziemniaka sg prace [I1.2.12,
I1.2.15 Zatacznik 4].

W celu lepszego poznania technik réznicowej analizy ekspresji genow odbylam
kursy z zakresu sekwencjonowania nowej generacji [7a.1, 7a.2 Zalacznik 3]. Ponadto
podjetam wspolprace z prof. dr hab. Zofig Szweykowska-Kulinskg z Zaktadu Ekspresji
Gen6ow Uniwersytetu im. A. Mickiewicza w Poznaniu, w celu poznania techniki
roznicowe] analizy sekwencji cDNA (RDA-cDNA, z ang. Representational Difference
Analysis of cDNA) 1 odbytam tam staz szkoleniowy dotyczacy analiz materiatu ro§linnego
przy uzyciu tej techniki, jak i przeprowadzitam cze$¢ badan, ktore zostaty opublikowane
w pracy [P.1]. W trakcie realizacji projektu, nawigzalam rowniez wspolprace z dr
Jarostawem Ciekotem z Laboratorium Chemii Biomedycznej, Instytutu Immunologii i
Terapii Eksperymentalnej im. Ludwika Hirszfelda we Wroctawiu, w celu oznaczen
zwigzkow bioaktywnych w li§ciach ziemniaka metoda spektrometrii mas.

Kolejng tematyka badawcza, ktorg si¢ obecnie zajmuje, jest tolerancja ziemniaka
na stres suszy. W publikacji [I1.2.9 Zalacznik 4] materiat doswiadczalny stanowity
odmiany ziemniaka, pochodzace od odmiany Katahdin, tworzace populacje
potrodzenstw, ktore analizowalam pod katem wzglednej zawarto$ci wody 1 plonu bulw.
Uzyskane wyniki staly si¢ podstawg do dalszych badan nad tolerancja ziemniaka na stres
suszy oraz uzyskaly finansowanie w ramach konkursu OPUS 19 [I1.3.7 Zatacznik 4], w
ktoérym jestem wykonawca. Uczestniczytam réwniez w badaniach prowadzonych przez
prof. dr hab. Zofi¢ Szweykowska-Kulinska, podczas ktérych analizowatam cechy
morfologiczne oraz wzgledna zawarto§¢ wody w liniach transgenicznych ziemniaka z
nadekspresja czynnikow transkrypcyjnych MYB.

Bralam rowniez udzial w innych niz tu przytoczone do$wiadczeniach z zakresu
patogenezy choréb ziemniaka [11.2.13, I1.2.14 Zatacznik 4] oraz genetycznego podtoza
dziedziczenia koloru kwiatow [I1.2.11 Zalacznik 4] w ziemniaku.

W latach 2012-2020 bylam recenzentem 22 prac naukowych w czasopismach: Acta
Physiologiae Plantarum, Allelopathy Journal, Ecotoxicology and Environmental Safety,
The Crop Journal, Journal of Plant Physiology, Plants, Photochemical & Photobiological
Sciences, Proteins i rozdzialu w monografii. Podczas mojej dziatalno$ci naukowe;,
zostatam trzykrotnie wyrdzniona nagroda indywidualng Dyrektora IHAR-PIB. W 2015
zdobylam rowniez Krajowa Nagrode Naukowg z zakresu Genetyki Ro$lin im. Stefana
Barbackiego przyznawang przez Instytut Genetyki Roslin PAN [7b.5 Zatacznik 3]. W 14
publikacjach jestem pierwszym autorem, w 10 autorem korespondujagcym oraz autorem
gléwnym lub korespondujagcym w dwoch rozdziatach w monografiach. Jestem autorem
glownym lub wspotautorem 19 doniesien konferencyjnych, w ktérym bratam czynny
udziat (poster lub referat), na ktorych mdj plakat lub wystapienie zostalo wyrdznione
[7b.2, 7b.3, 7b.9 Zalacznik 3].
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6. Osiggnigcia dydaktyczne, organizacyjne oraz popularyzujgce nauke.

W trakcie studidow doktoranckich w latach 2008-2011, prowadzitam zaje¢cia
dydaktyczne z przedmiotu Fizjologia Roslin dla kierunkéw studiow: Biologia, Rolnictwo,
Ogrodnictwo 1 Biotechnologia. Bylam wéwczas opiekunem naukowym dwoch studentow
wykonujacych prace licencjackag w Katedrze Fizjologii Roslin SGGW. Jestem autorem
artykutu popularno-naukowego z zakresu fitoremediacji pt.: Fitoremediacja w usuwaniu
zanieczyszczen organicznych srodowiska. Ekonatura, 75(2): 20-23.

W IHAR-PIB, opiekowatam si¢ studentami, ktorzy odbywali praktyki letnie. Bytam
rowniez promotorem pracy magisterskiej mgr Zofii Wojcik pt.: ,,Potencjat fitotoksyczny
ziemniaka (Solanum sp.)”.

Prowadzitam réwniez wyktady dla nauczycieli szkét rolniczych, z zakresu
allelopatii dla Krajowego Centrum Edukacji Rolniczej w Brwinowie, tytul wyktadu:
,» Wykorzystanie zjawiska allelopatii w praktyce rolniczej”.

7. Inne informacje dotyczgce kariery zawodowej

a) Odbyte kursy i szkolenia

1. Szkolenie pt.. Wprowadzenie do analizy danych RNA-Seq. Ideas4Biology, Poznan,
8-9.04.2017.

2. Szkolenie pt.: Wprowadzenie do obrébki i analizy danych NGS. Ideas4Biology,
Poznan, 3.03.2017.

3. Szkolenie pt.. Edycja genéw technika CRISPR-Cas9. Dharmacon ™, IBB-PAN
Warszawa, 12.10.2016.

4. Kurs Zastosowania Technologii e-learningowych w Dydaktyce. Uzyskane prawa do
wdrazania systemOéw e-learningu na platformie Moodle. Wydzial Zastosowan
Informatyki 1 Matematyki SGGW, Warszawa, luty-wrzesien 2010.

5. Kurs biologii molekularnej pt.: Szkola Ekspresji Gendéw. Organizator - Applied
Biosystems. Warszawa, 2009.

6. Letnia szkota doktorska pt.. RECETO PhD Summer School: Bioactive Natural
Compounds in Soil: Analysis, Fate and Effects. Uniwerstytet Kopenhaski 1
Uniwersytet ~w Aarhus, Dania, 26-31.07.2009.

b) Nagrody i wyrdznienia

1. Nagroda Indywidualna Dyrektora THAR-PIB za publikacje w czasopisSmie ze
wspotczynnikiem IF. Radzikow 2021.

2. Nagroda 1 stopnia za najlepszy plakat pt.: Assessment of potato (Solanum sp.)
phytotoxic potential using metabolomic and transcriptomic approaches, na konferencji
organizowane] przez Polskie Towarzystwo Biologii Eksperymentalnej Roslin. pt.:
New trends in plant reproduction and growth regulation. Torun, 9-12.09.2019.
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3. Nagroda II stopnia za najlepszy plakat pt.: ,,Identification of genes regulating starch
content in potato tubers by quantitative genomics and bulked segregant analysis”, na
konferencji pt.: 19" Joint Meeting of the Section 'Breeding & Varietal Assessment' of
the European Association for Potato Research (EAPR) and the EUCARPIA
SectionPotatoes' — EAPR 2018. Rostock, Warnemiinde, Niemcy, 3-6.12.2018.

4. Nagroda Indywidualna Dyrektora IHAR-PIB za publikacje w czasopismie ze
wspotczynnikiem IF. Radzikéw 2017.

5. Krajowa Nagroda Naukowa z zakresu Genetyki Roslin im. Stefana Barbackiego
przyznawana przez Instytut Genetyki Roslin PAN — nagroda II stopnia za ,,Badania
nad loci cech ilosciowych regulujace wystepowanie weglowodanow w bulwach
ziemniaka”. Poznan, 2015.

6. Nagroda Indywidualna Dyrektora IHAR-PIB za publikacje w czasopismie ze
wspotczynnikiem IF. Radzikéw 2014.

7. Wyr6znienie Dziekana Wydziatu Rolnictwa i Biologii SGGW za rozprawe doktorska
pt.: ,,Mechanizm fitotoksycznego oddziatywania cyjanamidu na wzrost korzeni siewek
pomidora (Lycopersicon esculentum L.) 1 kukurydzy (Zea mays L.)”. Warszawa 2012.

8. Mazowieckie Stypendium Doktoranckie Marszatka Wojewodztwa Mazowieckiego dla
doktorantow, ktorych prace badawcze wpisywaly si¢ w Strategi¢ Rozwoju
Wojewodztwa Mazowieckiego do 2020 r. Warszawa 2010.

9. Nagroda III stopnia za najlepsza prezentacj¢ wynikow na migdzynarodowe;j
konferencji pt: ,,Eco Physiological Aspects of Plant Responses to Stress Factors”.
Instytut Fizjologii Roslin im. Franciszka Gorskiego w Krakowie. Krakow 2009.
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c¢) Zestawienie liczbowe osiggnie¢ naukowj/ch

Przed uzyskaniem

Po uzyskaniu

Liczba cytowan

Typ publikacji : : Razem bez
stopnia doktora stopnia doktora autocytowan
13 (wtym4
W czasopismach | stanowiace 14
posiadajacych IF osiggnigcie 168*
habilitacyjne)

W czasopismach
nieposiadajacych IF 2 : > 11=*
Autorstwo rozdziatu w 0 ) 5 o
monografii 184
Publikacje

1 0 1 -
popularnonaukowe
Domesnenia. 8 1 19 )
konferencyjne

* na podstawie bazy Web of Science na dzien 06.05.2021r.
** na podstawie bazy Google Scholar.

W 14 publikacjach jestem pierwszym autorem, a w 10 autorem korespondujgcym.

Podpis wnioskodawcy



