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1. Dane personalne

e Imiona i nazwisko: Alina Liersch
e Miejsce pracy:
Instytut Hodowli 1 Aklimatyzacji Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy
Radzikow, 05-870 Blonie
Oddziat w Poznaniu,
Zaktad Genetyki i Hodowli Ro$lin Oleistych, Pracownia Heterozji
ul. Strzeszynska 36
60-479 Poznan

2. Posiadane dyplomy i stopnie naukowe

2.1. 02.04.1984 r. - Akademia Rolnicza im. A. Cieszkowskiego w Poznaniu (obecnie
Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu), Wydziat Rolniczy, magister inzynier
rolnictwa, praca magisterska pt. Ocena skutecznosci nowych fungicydoéw

w zwalczaniu chorob jeczmienia”, promotor: dr Barbara Gotgbniak

2.2. 24.04.2006 r. - Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, doktorat w dziedzinie nauk
rolniczych w zakresie agronomii, praca doktorska pt. Wplyw zmiennosci
genetycznej na efekt heterozji u rzepaku ozimego (Brassica napus L. var.
oleifera)”, promotor: prof. dr hab. Iwona Bartkowiak-Broda

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych

02.07.1984 — obecnie  Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Ro$lin — Panstwowy
Instytut Badawczy, Radzikéw, 05-870 Btonie, Oddziat
w Poznaniu

e 02.07.1984r.—01.01.1985r. — stazysta

e 02.01.1985r.—31.07.1989 r. — inzynier

e 01.08.1989r.—31.03.1994 r. — specjalista

e 01.04.1994r. - 30.06.2006 r. — asystent

e 01.07.2006 r. — obecnie — adiunkt



4. Wskazanie osiggniecia wynikajacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca
2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz stopniach i tytule

w zakresie sztuki (Dz. U. nr 65, poz. 595 ze zm.):
4.1. Tytul osiggniecia naukowego

CvyKkl sze$ciu jednotematycznvch publikacji naukowych pod wspélnym tytulem:

»Iworzenie odr¢ebnych pul genetycznych za pomoca markerow
molekularnych i ich wdrozenie do praktycznej hodowli odmian

mieszancowych rzepaku ozimego (Brassica napus L. var. oleifera)”
4.2. Publikacje wchodzace w sktad rozprawy habilitacyjnej:

autor/autorzy, tytult/tytuty publikacji, rok wydania, nazwa wydawnictwa:
(Podano IF oraz punkty MNiSW wedtug uaktualnionej listy z roku 2015)

H1. Bocianowski, J., Liersch, A., Bartkowiak - Broda 1. 2008. Poréwnanie pi¢ciu miar
podobienstwa genetycznego ocenionego na podstawie analiz polimorfizmu DNA
samosiewOw wystepujacych w uprawach rzepaku ozimego (Brassica napus L.).
Comparison of five measures of genetic similarity based on analyses of DNA
polymorphism of volunteers occurring in winter oilseed rape crops ((Brassica napus
L.). Rosliny Oleiste — Oilseed Crops, XXIX(1): 19-36. [PL]. [1F=0; MNiSW15=7p]

MJ¢j udziat polegal na zaplanowaniu 1 wykonaniu analiz molekularnych, interpretacji
uzyskanych wynikéw, przygotowaniu danych do analiz statystycznych, ich dyskusji

I wspotudziale w pisaniu manuskryptu. Udzial procentowy szacuj¢ na 45%.

H2. Liersch, A., Krotka, K., Bartkowiak - Broda, I. 2010. Mozliwo$¢ zastosowania
markeréw molekularnych w badaniu dystansu genetycznego linii hodowlanych
rzepaku ozimego. Possibility of application of molecular markers for the assessment of
genetic diversity of oilseed rape breeding lines. Rosliny Oleiste — Oilseed Crops
XXXI1(2): 211-228. [PL]. [IF=0; MNiSW415=7p]

Mo¢j udziat polegal na zaplanowaniu 1 wykonaniu analiz molekularnych,
przygotowaniu danych do analiz statystycznych, interpretacji wynikéw, ich dyskusji

oraz napisaniu manuskryptu. Udzial procentowy szacuj¢ na 70%.



H3. Liersch, A., Bocianowski, J., Kozak, M. and Bartkowiak - Broda, I. 2013.
Comparison of isozyme, RAPD and AFLP markers in genetic similarity assessment of
CMS ogura F; hybrids of winter oilseed rape (Brassica napus L.) parental lines. ACTA
BIOLOGICA CRACOVIENSIA Series Botanica, 55/1: 49-57. [EN]. [IF2013=0,662;
1F2015=0,625; MNiSW15=20p]

Mo¢j udzial polegal na opracowaniu koncepcji badan, udzial w selekcji materiatu do
badan, wykonaniu analiz molekularnych, opracowaniu i przygotowaniu danych
doswiadczalnych do analiz statystycznych, interpretacji i1 dyskusji wynikéw,
formutowaniu wnioskow 1 przygotowaniu manuskryptu. Udzial procentowy szacuj¢ na

60%.

H4. Liersch, A., Bocianowski, J., Wos, H., Szata, L., Sosnowska, K.,
Cegielska - Taras, T., Nowosad, K., Bartkowiak - Broda, 1. 2016. Assessment of
genetic relationships in breeding lines and cultivars of Brassica napus and their
implications for breeding winter oilseed rape. Crop Science, 56: 1540-1549, DOI:
10.2135/cropsci2015.08.0530. [EN]. [1F2014115=1,575; MNiSW,15=30p]

MJ¢j udzial polegal na zaplanowaniu badaf, wyborze metody analizy molekularnej,
przeprowadzeniu analiz PCR-AFLP (z wyjatkiem elektroforezy), przygotowaniu
danych do analiz statystycznych, interpretacji wynikow, formutowaniu wnioskow oraz

napisaniu manuskryptu. Udzial procentowy szacuj¢ na 50%.

H5. Bocianowski, J., Liersch, A., Bartkowiak - Broda, I. 2014. The relationship
between different types of markers and glucosinolates content of parental lines of F;
CMS ogura hybrids of winter oilseed rape (Brassica napus L.). Bulgarian Journal of
Agricultural Science 20(4): 868-876. [EN]. [1F=0; MNiSW14=10p]

Moj udziat polegat na wyborze materiatu do doswiadczen polowych, wykonaniu analiz
molekularnych, wspoétuczestniczeniu w obserwacjach fenotypowych, przygotowaniu
danych doswiadczalnych do analiz statystycznych, interpretacji uzyskanych wynikéw

oraz napisaniu manuskryptu. Udzial procentowy szacuj¢ na 45%.

H6. Bocianowski, J., Kozak, M., Liersch, A., Bartkowiak - Broda, 1. 2011. A heuristic
method of searching for interesting markers in terms of quantitative traits. Euphytica
181:89-100. [EN] [|F2011:1,554; |F2015:1,618; MNiSW2015:30p]



Moj udzial polegal na wyborze materiatu roslinnego do badan, wykonaniu analiz
izoenzymatycznych i molekularnych, przygotowaniu danych do analiz statystycznych
| interpretacji uzyskanych wynikow. Wspotuczestniczylam w  przygotowaniu

odpowiedzi na recenzje. Udziat szacuje na 20%.

Laczny IF/IF w/w prac wynosi 3,791/3,818 oraz 104 pkt MNiSW. IF podano wg
roku opublikowania oraz wg IF podawanego w roku 2016 za rok 2014/2015
(1F2014115) W bazie Journal Citation Reports.

4.3. Syntetyczne omoéwienie celu naukowego Ww. prac 1 osiagnigtych wynikéw wraz

z omowieniem ich ewentualnego wykorzystania.

Jako cvkl jednolitych tematycznie prac przedstawiam sze§é oryginalnych artykulow,

ktorych tytuly i autorzy sa wymienieni w pkt 4.2.

Wprowadzenie

Rzepak (Brassica napus L. var. oleifera) powstat w wyniku wielokrotnego,
spontanicznego, miedzygatunkowego przekrzyzowania pomiedzy rzepikiem (Brassica
rapa L. syn. campestris; genom AA, 2n=20) i kapusta (Brassica oleracea L.; genom
CC, 2n=18). Genetycznie rzepak jest allopoliploidem (genom AACC, 2n=38)
i zawiera pelne genomy rzepiku i kapusty. Rzepak z marginalnego gatunku
uprawianego na ograniczonej powierzchni jeszcze w polowie ubiegltego stulecia stat
si¢ najwazniejszg rosling oleista w Polsce oraz w krajach o umiarkowanym klimacie.
Jest po soi czotowa rosling oleista w $wiecie. Znaczacy wzrost zainteresowania tg
rosling jest wynikiem intensywnych prac hodowlanych, w efekcie ktérych ze sktadu
kwasow tluszczowych wyeliminowany zostat kwas erukowy (C22:1) niepozadany
w diecie czlowicka oraz zredukowana zostata blisko dziesieciokrotnie zawarto$¢
zwigzkow siarkowych - glukozynolanéw w nasionach, ograniczajacych wykorzystanie
poekstrakcyjnej $ruty rzepakowej jako pasza dla zwierzat hodowlanych. Odmiany
podwojnie ulepszone ,,00” tj. bezerukowe 1 niskoglukozynolanowe znajdujg si¢
W powszechniej uprawie od konca lat osiemdziesigtych XX wieku. Polska z produkcja
2,7 M t nasion rocznie zajmuje trzecie miejsce pod wzgledem wielkosci produkcji
wUE po Niemczech (6,3 M t) i Francji (5,54 M t) (FAOSTAT 2016,
http://faostat3.fao.org). Nasiona odmian podwojnie ulepszonych rzepaku zawierajg

45 - 50% tluszczu 1 20 - 24% wysokiej jakosci biatka. Sg zrodiem oleju roslinnego
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znajdujgcego roznorodne zastosowanie zarowno do celow spozywczych jak
I przemystowych oraz dostarczaja cennego biatka paszowego w Srucie czy
w ekstraktach biatkowych (Bartkowiak - Broda 2009; Krzymanski 2009).
Najwazniejszymi obecnie realizowanymi kierunkami hodowli rzepaku ozimego jest
podnoszenie plennosci poprzez wprowadzanie do uprawy wysokoplennych odmian
populacyjnych i mieszancowych oraz ulepszanie cech jakosciowych nasion dla
uzyskania oleju o réznym przeznaczeniu i wysokiej jakosci surowca dla przemystu
paszowego i spozywczego (Wittkop i in. 2009; Spasibionek 2013; Bartkowiak - Broda
2016). W zwiagzku z powszechnym zastosowaniem oleju rzepakowego w réznych
dziatach przemystlu spozywczego i chemicznego, skutkuje to nowymi celami
badawczymi dla programéw hodowlanych, ktore sa podyktowane zapotrzebowaniem
na rodzime oleje ros$linne o pozadanych cechach jakosciowych. Olej pozyskiwany
z nasion aktualnie uprawianych odmian zawiera $rednio 7% nasyconych kwasow
thuszczowych, 62% kwasu oleinowego (C18:1), 20% kwasu linolowego (C18:2) 1 10%
kwasu linolenowego (C18:3). Olej ten ma charakter uniwersalny i znajduje
zastosowanie zaréwno w gospodarstwach domowych jak i przemysle spozywczym,
chemicznym, kosmetycznym, farmaceutycznym oraz do produkcji biopaliw.
Uzyskanie odmian typu HOLL (ang. high oleic low linolenic) o wysokiej zawarto$ci
kwasu oleinowego ok. 80% i obnizonej zawartosci kwasu linolenowego do ok. 3% jest
obecnie waznym kierunkiem badan. Olej z odmian typu HOLL wykorzystywany na
cele spozywcze posiada wyzsza termostabilno$¢ (wigksza trwato$¢ w czasie
glebokiego smazenia oraz ogranicza tworzenie szkodliwych dla zdrowia izomerow
trans podczas procesu utwardzania tluszczu), ma znacznie spowolniony proces
utleniania stanowigc lepszy surowiec dla celow technicznych np. do produkcji
biopaliw (Matthadus i in. 2011; Spasibionek 2013).

Poekstrakcyjna Sruta rzepakowa jest w S$Swiecie drugim zrodlem biatka
paszowego po Srucie sojowej. Kraje Unii Europejskiej podobnie jak Polska
Z deficytem biatka paszowego wynoszacym 50 - 70% uzaleznione s3 od importu soi
z Ameryki Poludniowej. Poekstrakcyjna $ruta rzepakowa zawiera od 35 do 40% biatka
1 charakteryzuje si¢ wysoka zawarto$ciag aminokwasdéw metioniny i cystyny oraz
fosforu 1 wapnia. Nadaje si¢ przede wszystkim dla bydia, trzody -chlewne;j
i wmniejszym zakresie dla drobiu, z tego wzgledu, ze warto$¢ paszowa Sruty
rzepakowej (zawarto$¢ bialka 1 jego warto$¢ odzywcza) jest nizsza niz biatka
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sojowego. Ponadto zawiera dwukrotnie wigcej widkna pokarmowego niz soja oraz
antyzywieniowe zwiazki takie jak: glykozynolany, synapina, kwas fitynowy, zwiazki
polifenolowe i taniny. W zwigzku z tym w §wiecie rozwijane sg programy badawcze
i hodowlane majace na celu zwigekszenie mozliwosci wykorzystania $ruty rzepakowej
jako zrodta biatka paszowego (Bartkowiak - Broda 2016).

Ze wzgledu na obecne jak i perspektywicznie rosngce zapotrzebowanie na
nasiona rzepaku zwlaszcza w krajach UE, duze znaczenie ma postgp biologiczny
w hodowli tej rosliny. Zwigkszenie produkcji nasion rzepaku powinno by¢ nie tylko
konsekwencja wzrostu powierzchni uprawy, co jest ograniczone, ale przede wszystkim
wynikiem wdrazania nowych technologii uprawy i postepu biologicznego w hodowli.
W celu uzyskania istotnego postgpu w zwigkszeniu plonowania odmian rzepaku
w latach 70-tych ubieglego stulecia rozpoczgto badania majace stuzy¢ hodowli odmian
mieszancowych. Rzepak jest ro§ling fakultatywna, w przewadze obcopylna. Przestanka
do podjecia prac zmierzajacych do tworzenia odmian mieszancowych rzepaku jest
wysoki efekt heterozji wystepujacy w plonie nasion. Efekt heterozji moze wyniesé od
kilku do kilkunastu procent, a nawet wigcej (Grant i Beversdorf 1985;
Bartkowiak - Broda 1991). Rozwinigcie hodowli odmian mieszancowych rzepaku
stato si¢ mozliwe dzigki odkryciu systemow genetycznych umozliwiajacych zapylenie
krzyzowe u rzepaku. Gtownymi systemami wykorzystywanymi w hodowli odmian
mieszancowych w Europie jest genowo-cytoplazmatyczna meska sterylno§¢ CMS
ogura (Ogu-INRA cms) oraz system genetycznej meskiej sterylnosci MSL Lembke.
Z chwila wprowadzenia do uprawy pierwszych odmian mieszancowych ich
powierzchnia uprawy systematycznie wzrasta i w Niemczech wynosi 70%, we Francji
ponad 90%, w Czechach blisko 40%, a w Polsce odmiany mieszancowe zajmuja okoto
35% catkowitej powierzchni uprawy rzepaku i ciaggle obserwuje si¢ tendencje
wzrostowg. Warunkiem koniecznym do osiggnigcia postepu biologicznego
w rolnictwie jest wykorzystanie w programach hodowlanych metod biometrycznych
I nowoczesnych technik biotechnologicznych opartych na najnowszej wiedzy
z zakresu biologii i genetyki (Swiecicki i in. 2011). Zastosowanie w hodowli roslin
biotechnologii (kultur in vitro) i biologii molekularnej przyczynia si¢ miedzy innymi
do skrocenia cyklu hodowlanego w wyniku czego zostajg znaczaco zmniejszone
koszty wyhodowania nowych odmian (Cegielska - Taras 2002). Zastosowanie
markeréw molekularnych/genetycznych umozliwia selekcje waznych gospodarczo
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cech na wczesnym etapie rozwoju rosliny, dajac hodowcom dodatkowe narzedzie,
zwigkszajace efektywnos¢ procesu hodowlanego (Mikotajczyk 2013).

W procesie hodowlanym odmian mieszancowych wymagane jest wykonanie
duzej liczby kombinacji krzyzowkowych linii  rodzicielskich i ich ocena
w doswiadczeniach polowych pod wzgledem ogodlnej 1 specyficznej zdolnosci
kombinacyjnej, przy jednoczesnym bardzo starannym doborze komponentéw opartym
na wielu cechach jakosciowych. W tym celu poszukuje si¢ metod, ktére pozwolityby
na wczesng selekcje komponentéw rodzicielskich mieszancow F1 1 przez to skrocenie
cyklu hodowlanego (Liersch i in. 2011). Badania wykonane w réznych gatunkach
ro$lin uprawnych wykazaly, ze jednym z elementéw pozwalajacych na uzyskanie
wysokiego efektu heterozji w plonie nasion jest dystans genetyczny form
rodzicielskich wykorzystywanych do tworzenia mieszanca F1. Wedtug teorii heteroz;ji,
efekt heterozji jest tym wigkszy u mieszancow im bardziej oddalone genetycznie sg
linie rodzicielskie (Fu i in. 2014). Dystans genetyczny mig¢dzy rodzicami jest
potrzebny aby uzyska¢ heterozje ale niewystarczajacy dla jej zagwarantowania.
Zwigzek dystansu genetycznego z efektem heterozji wykazano migdzy innymi dla
zb6z, kukurydzy i rzepaku (Reif i in.2003; Krystkowiak i in. 2009; Girke i in. 2012).
Uzyskane wyniki badan wskazuja na mozliwo$¢ selekcji linii rodzicielskich
mieszancéw na podstawie ich polimorfizmu stwierdzonego poprzez obserwacije cech
fenotypowych i badan genotypu (Lefort - Buson i in. 1988). W tych badaniach
poczatkowo wykorzystywano charakterystyke fenotypowa (Ali i in. 1995), markery
izoenzymatyczne (Chévre i in. 1991), a z chwilg rozwoju genetyki molekularnej
i metod badania genotypu na poziomie DNA dato to mozliwos¢ szybkiej oceny
zmienno$ci genetycznej niezaleznej od modyfikujacego wpltywu Srodowiska
(Iniguez - Luy i Federico 2011).

W celu zapewnienia postgpu selekcyjnego w hodowli niezbedne jest posiadanie
zrodet zmiennos$ci. Rzepak ozimy jest gatunkiem stosunkowo mtodym 1 jako roslina
uprawna pojawit si¢ w Europie zaledwie 500 lat temu. Obecnie wykorzystuje si¢
przede wszystkim naturalng zmienno$¢ wystgpujaca w obrebie gatunku, ktora jest
stosunkowo waska ze wzgledu na ograniczony zasi¢g uprawy, brak dzikich przodkéw
bedacych naturalnym Zrodlem zmiennosci wykorzystywanym do zwigkszenia
zroznicowania genetycznego oraz intensywng hodowle ukierunkowang na uzyskanie
form podwojnie ulepszonych (bezerukowych i niskoglukozynolanowych). Z tego

8



wzgledu szczegolnie wazny jest dobor komponentow rodzicielskich do krzyzowan
mozliwie najbardziej zréznicowanych genetycznie. W wielu osrodkach badawczych
powstata koncepcja utworzenia dla potrzeb hodowli odrebnych pul genetycznych na

bazie polimorfizmu DNA materiatow hodowlanych.

Publikacje wchodzace w sktad mojego osiggniecia naukowego dla uzyskania
habilitacji dotycza badan nad metodami tworzenia odrgbnych pul genetycznych
rzepaku ozimego za pomoca markerow molekularnych, przede wszystkim dla
zastosowania ich w  praktycznej hodowli odmian mieszancowych F1.
W przedstawionym osiggnieciu  naukowym poroéwnanO roézne wspotczynniki
zmienno$ci w celu okresSlenia wartosci podobienstwa genetycznego pomiedzy
badanymi liniami hodowlanymi (H1), analizowano rézne typy markerow: markery
izoenzymatyczne i molekularne typu RAPD i AFLP, a takze okreslono ich przydatnos¢
do badania zmienno$ci genetycznej materiatdbw hodowlanych (H2, H3, H4),
poszukiwano zwigzku markerow molekularnych z zawartosciag glukozynolanow
w liniach rodzicielskich mieszancow (HS5) i zastosowania metody statystycznej opartej
na medianach jako wspomagajacej tworzenie odrgbnych pul genetycznych dla potrzeb

hodowli odmian mieszancowych (H6).

Cele badan

Cel gtowny:
Tworzenie pul genetycznych na potrzeby hodowli odmian mieszancowych rzepaku

0zimego przy zastosowaniu markeréw molekularnych.

Cele szczegdlowe:

1. Poroéwnanie réoznych miar zmiennosci genetycznej i okreslenie ich przydatnosci
do tworzenia pul genetycznych.

2. Analiza zmiennosci genetycznej linii hodowlanych rzepaku ozimego za pomoca
markerow molekularnych — poréwnanie techniki RAPD i AFLP i liczby
zastosowanych starteroOw/otrzymanych markerow.

3. Selekcja kombinacji starterow AFLP przydatnych do wyodrgbnienia pul
genetycznych.

4. Poszukiwanie zwigzku markerow molekularnych z wybranymi cechami
fenotypowymi jako element wspomagajacy selekcje  komponentow

rodzicielskich do tworzenia mieszancow F1.



ad 1.

Bocianowski, J., Liersch, A., Bartkowiak - Broda I. 2008. Poréwnanie pigciu miar
podobienstwa genetycznego ocenionego na podstawie analiz polimorfizmu DNA
samosiewOw wystepujacych w uprawach rzepaku ozimego (Brassica napus L.).
Comparison of five measures of genetic similarity based on analyses of DNA
polymorphism of volunteers occurring in winter oilseed rape crops (Brassica
napus L.). Rosliny Oleiste — Oilseed Crops, XXIX(1): 19-36.

Ocena podobienstwal/dystansu genetycznego oparta jest na analizie
matematyczno-statystycznej danych uzyskanych z obserwacji cech fenotypowych oraz
wynikach badan molekularnych (Lefort - Buson i in. 1988). Mohammadi i Prasanna
(2003)  wskazuja, ze istotnym  elementem w  prawidlowej  ocenie
podobienstwa/dystansu genetycznego materialu roslinnego jest zaréwno wybor
techniki analizy molekularnej, liczby zastosowanych markerow w badaniach jak
I odpowiedniej miary statystycznej zastosowanej do oszacowania zalezno$ci pomigdzy
badanymi genotypami. W pracy badano podobienstwo genetyczne za pomoca
nastepujacych miar: Jaccarda, Kulczynskiego, Sokala i Michnera, Nei oraz Rogersa
(H1). Dane do badan uzyskano na podstawie analiz polimorfizmu genetycznego
okreslonego metoda RAPD z uzyciem 30 starterow. Materialem roslinnym byto
potomstwo 31 ro$lin samosiewOéw pobranych z plantacji w wojewddztwach:
pomorskim, zachodniopomorskim i warminsko-mazurskim oraz 4 odmiany rzepaku
ozimego i rzepik ozimy odmiana Ludowy. Wybrane do badan genotypy roznity si¢
morfologig (ros$liny w typie rzepaku 1 rzepikopodobne), sktadem chemicznym nasion
(zawarto$¢ kwasu erukowego w oleju i1 glukozynolanéw w nasionach) oraz
ploidalnoscia. Wspotczynniki  korelacji pomigdzy wartosciami podobienstwa
genetycznego uzyskanymi przy uzyciu pigciu miar wskazuja na wysoce istotne
statystycznie korelacje wszystkich zastosowanych miar podobienstwa genetycznego na
poziomie 0=0,001. Wartosci wspoOlczynnikow podobienstwa oraz pogrupowanie
obiektow na podstawie uzyskanych wspotczynnikow podobienstwa dla wszystkich
miar poza miara Rogersa byly zbiezne. Testowane wspotczynniki podobienstwa
oszacowane miarami Jaccarda, Kulczynskiego, Sokala i Michnera oraz Nei grupujg

badane obiekty w dwie grupy skupien: pierwsza zawierajacg wytgcznie rosliny w typie
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rzepaku i odmiany rzepaku oraz drugg rosliny rzepikopodobne i odmiana rzepiku
Ludowy i bylo zgodne z grupowaniem roslin na podstawie cech fenotypowych
I wzglednej zawarto$ci jadrowego DNA. Pogrupowanie obiektow na podstawie
wspotczynnikow obliczonych z zastosowaniem miary Rogersa bylo btedne, poniewaz
do grupy roslin w typie rzepiku przyporzadkowano takze ro$liny w typie rzepaku.
Miara dystansu genetycznego (DG) Rogersa jest przydatna w oszacowaniu DG na
podstawie kodominujacych markeréw molekularnych typu SSR i RFLP, gdzie produkt
amplifikacji mozna utozsamia¢ z allelami, a zatem miara ta opiera si¢ na frekwencji
alleli (Mohammadi i Prasanna 2003), poniewaz w miarze tej Nap oznacza liczbg alleli
obecnych w genotypie A i rownocze$nie nieobecnych w genotypie B i Nog — liczbe
alleli obecnych w genotypie B i rownoczes$nie nieobecnych w genotypie A. Miary
Jaccarda, Kulczynskiego oraz Nei oparte sa na obserwacjach tak zwanych podwdjnych
obecnosci alleli, gdzie Na oznacza liczbg alleli w genotypie A, Ng - oznacza liczbe
alleli obecnych w genotypie B, Nag liczbe alleli obecnych zardbwno w genotypie A, jak
I genotypie B. W przypadku tych miar wartosci podobienstwa/zréznicowania
genetycznego oblicza si¢ na podstawie danych zapisanych w systemie binarnym gdzie
1 oznacza obecnos$¢ allelu, a 0 jego brak. Lamboy (1994) wskazat ponadto miare Nei
jako metode dajaca najmniejsze obcigzenie dla organizmoéw blisko zwigzanych.
Opisana analiza poréwnawcza pieciu r6znych miar nie wyjasnita w petni, ktora z miar
bylaby najbardziej przydatna do analiz zmienno$ci genetycznej linii hodowlanych
rzepaku. Jednakze w badaniach podobienstwa/dystansu genetycznego na podstawie
wynikéow uzyskanych za pomoca markerow molekularnych u ro$lin uprawnych
z rodzaju Brassica najczesciej stosowano miare Nei i Li (1979) (Yu i in. 2005)
i Jaccarda (Tomassini i in. 2003). Takze na podstawie uzyskanych wynikéw do
dalszych badan nad tworzeniem pul genetycznych na potrzeby hodowli rzepaku
ozimego zastosowano miar¢ Nei 1 Li (1979). Jest ona szczegolnie przydatna w analizie
materialu roslinnego za pomoca markeréw dominujacych takich jak uzyskuje sig¢

metodg RAPD i AFLP.
ad2iad3

Liersch, A., Bocianowski, J., Kozak, M. and Bartkowiak - Broda, 1. 2013. Comparison

of isozyme, RAPD and AFLP markers in genetic similarity assessment of CMS ogura
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F1 hybrids of winter oilseed rape (Brassica napus L.) parental lines. ACTA
BIOLOGICA CRACOVIENSIA Series Botanica, 55/1: 49-57.

Liersch, A., Krotka, K., Bartkowiak-Broda, I. 2010. Mozliwo$¢ zastosowania
markerow molekularnych w badaniu dystansu genetycznego linii hodowlanych
rzepaku ozimego. Possibility of application of molecular markers for the assessment of
genetic diversity of oilseed rape breeding lines. Rosliny Oleiste — Oilseed Crops
XXXI(2): 211-228.

Liersch, A., Bocianowski, J., Wos$, H., Szata, L., Sosnowska, K., Cegielska-Taras, T.,
Nowosad, K., Bartkowiak-Broda, I. 2016. Assessment of genetic relationships in
breeding lines and cultivars of Brassica napus and their implications for breeding
winter oilseed rape. Crop Science, 56: 1540-1549, DOI: 10.2135/cropsci2015.08.0530.

Ocena zmienno$ci genetycznej linii hodowlanych rzepaku ozimego oraz
okreslenie przydatnos$ci réznego typu markeréw do takiej analizy jest przedmiotem
trzech publikacji, w ktorych jestem pierwszym autorem (H2, H3 i H4). Materiatem do
badan byty linie rodzicielskie mieszancoéw ztozonych i zrestorowanych F1 rzepaku
ozimego wyselekcjonowane w IHAR-PIB Poznan oraz Spotce HR Strzelce — Grupa
IHAR O/Borowo wzbogacone o genotypy i odmiany pochodzace z innych kolekcji
Europejskich oraz jeden genotyp chinski. Poczatkowo badania obejmowaty pie¢ typoéw
markerow izoenzymatycznych: IDH — dehydrogenaza izocytrynianowa (EC. 1.1.1.42),
MDH - dehydrogenaza malonowa (EC.1.1.1.37), 6PGD - dehydrogenaza
6 - fosfoglukonowa (EC. 1.1.1.44), LAP — aminopeptydaza leucyny (EC. 3.4.11.1)
I PGI — fosfoglukoizomeraza (EC. 5.3.1.9), markery molekularne typu RAPD i AFLP
(H2). W badaniach 18 komponentéw rodzicielskich rzepaku ozimego otrzymano 597
markerow w tym 18 markerow charakteryzowato izoenzymatyczne loci co stanowito
3% wszystkich uzyskanych markerow, 225 markeréw typu RAPD - 37,7% oraz 354
markery AFLP — 59,3% wszystkich otrzymanych markerow. W jednej reakcji AFLP
uzyskiwano cztery razy wiecej markerow w poroOwnaniu z analizami RAPD.
Wspodtezynnik korelacji pomigdzy podobienstwem genetycznym (GS) wyznaczonym
na podstawie markerow RAPD i AFLP wyniost 0,58. Podobnie GS obliczony na
podstawie wszystkich typow markerow wykazuje istotng korelacj¢ z podobienstwem
genetycznym wyznaczonym na podstawie markerow RAPD 1 AFLP, gdy takiej

zaleznosci nie stwierdzono dla markerow izoenzymatycznych. Dendrogram utworzony
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na bazie markerow AFLP 1 RAPD jak i1 dla wszystkich typéw markerow tacznie,
generalnie jest zgodny z genealogig badanych genotypow. Dendrogramy utworzone na
podstawie wspotczynnika podobienstwa genetycznego dla kazdego z typoéw markeréw
roznig si¢ miedzy sobg, a szczegodlnie dendrogram utworzony na podstawie markeréw
izoenzymatycznych. Na podstawie uzyskanych wynikow potwierdzono przydatnosé
markerow molekularnych typu RAPD i AFLP do selekcji komponentéw rodzicielskich
mieszancoOw rzepaku ozimego, podczas gdy markety izoenzymatyczne moga stanowic
jedynie uzupehnienie tego typu badan, ze wzgledu na matg liczbe polimorficznych loci.
Wyboru starterow RAPD i kombinacji starterow AFLP badan dokonatam na podstawie
czestosci ich wystgpowania na zintegrowanej mapie genetycznej rzepaku opracowangj
przez Lombard i Delourme (2001) oraz wskazan Invitrogen Life Technologies (AFLP®
Core Reagent Kit, Invitrogen, Carlsbad, CA, USA). W Kkolejnej pracy (H3)
porownatam przydatno$§¢ dwoch technik molekularnych RAPD i AFLP do analizy
dystansu genetycznego oraz badatam liczebnosci uzytych do badan starterow
i otrzymanych markerow umozliwiajacych poprawne oszacowanie dystansu
genetycznego materiatdw hodowlanych. Materiatem ros§linnym byly linie hodowlane
stuzace do tworzenia mieszancow CMS ogura rzepaku ozimego. Analiz¢ RAPD
wykonano z zastosowaniem 64, 10-nukleotydowych starteréw, a w metodzie AFLP
zastosowano 23 kombinacje starterow AFLP. Do obliczenia dystansu genetycznego
(DG) podobnie jak w pierwszej publikacji uzyto miar¢ Nei i Li (1979) 1 oszacowano
go dla rdéznej liczby losowo wybranych markeréw RAPD i AFLP oraz obu typow
markerow tacznie. Do opracowania wynikow wybrano 178 polimorficznych markeréw
RAPD (56 starter6w RAPD roznicowalo badane linie) 1 259 polimorficznych
markerow AFLP. Jeden starter RAPD generowat ponad trzy polimorficzne markery,
natomiast jedna kombinacja starterow AFLP $rednio generowata 11 polimorficznych
markerow. Wspotczynniki korelacji dystansu genetycznego otrzymanego dla
analizowanych dwoch typoéw markerow wskazuja na wysoka, istotng statystycznie
korelacje (na poziomie a=0,01) wartosci dystansu genetycznego obliczonego na
podstawie 178 markeréw RAPD i 259 markerow AFLP, r=0,8036. Réwniez prosta
regresji wskazuje na liniowg zalezno$¢ warto$ci DG otrzymanego za pomocg dwoch
typéw markerow (RAPD i AFLP) niezaleznie od liczby uzyskanych produktow
amplifikacji w badaniach. Zblizone wartosci dystansu genetycznego jak roéwniez
podobny uktad genotypoéw na dendrogramie wskazuja na mozliwo$¢ utworzenia pul

13



genetycznych przy mniejszej liczbie markerow, a tym samym mniejszej liczbie
uzytych starterow. Obydwie techniki molekularne charakteryzowaly si¢ dobrym
poziomem polimorfizmu i powtarzalnoscia wynikow. W dalszych badaniach nie
stosowalam markerow molekularnych typu RAPD ze wzgledu na ich niska
powtarzalno$¢ w porownaniu z wysokg powtarzalno$cig markerow AFLP i SSR (Jones
I in. 1997). W zwigzku z tym w kolejnych badaniach dystansu
genetycznego/podobienstwa  genetycznego zastosowalam wylgcznie wybranych
10 kombinacji starterow AFLP [E-AGG JOE/M-CAC; E-AGG JOE/M-CAG; E-ACC
NED/M-CAC; E-ACC NED/M-CAG; E-ACC NED/M-CTC; E-ACT FAM/M-CTC;
E-AGG JOE/M-CAT; E-AGG JOE/M-CTA; E-AGG JOE/M-CTC; E-AAC NED/M-
CAC] opartych na enzymach restrykcyjnych (EcoRI 1 Msel), ktore najlepiej
charakteryzowaty material hodowlany sposrod 23 wczesniej badanych kombinacji
starterow (H3). W pierwszym etapie badalam populacj¢ 78 genotypdéw rzepaku
ozimego za pomocg 11 kombinacji starterow AFLP, uzyskujac blisko 262
polimorficzne markery AFLP (jedna kombinacja starterow nie réznicowata badanych
genotypow). Wykonane badania potwierdzity przydatnos¢ wybranych kombinacji
starterow AFLP ze wzgledu duza liczbe produktow amplifikacji uzyskanych
w badaniach pojedynczego genotypu, powtarzalnos¢ metody oraz skrocenia czasu
analizy co pozwolito na obnizenie kosztow analiz i ich pracochtonnos¢ (Liersch i in.
2012 oraz wyniki nieopublikowane). W tradycyjnie stosowanej metodzie AFLP,
rozdziat produktéow PCR nastepowal na zelu poliakrylamidowym, a detekcja poprzez
barwienie srebrem. W kolejnej publikacji (H4) zastosowano inng metode, gdzie
rozdziat produktow odbywat si¢ przy zastosowaniu technologii opartej na kapilarach
(elektroforeza wykonana w ramach wspolpracy z Wydziatowa Pracownig Technik
Biologii Molekularnej UAM W Poznaniu), w ktorej startery EcoRi byly znakowane
fluorescencyjnie, a wyniki odczytywano automatycznie przy uzyciu oprogramowania
PeakScanner (ABI). Zastosowanie takiej modyfikacji pozwolito na zautomatyzowanie
1 znacznie przyspieszenie badan. Metoda ta zostala wykorzystana do badan 101
genotypow: linii mgsko-sterylnych CMS ogura i linii restoreréw dla tego systemu, linii
hodowlanych pochodzacych =z kolekcji IHAR-PIB, HR Strzelce, odmian
populacyjnych 1 mieszancowych pochodzacych z Europy i linii hodowlanej z Chin
oraz linii resyntetycznych rzepaku otrzymanych w Pracowni Kultur Tkankowych
IHAR-PIB w Poznaniu. Wyboru kombinacji starteréw dokonatam na podstawie
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wczesniejszych badan. Liczba polimorficznych markeréw dla 101 badanych
genotypoOw rzepaku wyniosta 344, a poziom polimorfizmu wyniost 62,3%.
Dendrogram otrzymany na podstawie wspolczynnika podobienstwa Nei i Li (1979)
podzielit badane genotypy na cztery grupy. Analiza pozwolita na identyfikacje
podobienstwa genetycznego 1 pogrupowanie materialu genetycznego na odregbne
grupy. Linie mgsko-sterylne CMS ogura tworza odregbng grupg, podobnie jak linie
restorery dla tego systemu, rowniez nowe resyntetyczne linie rzepaku ozimego tworza
odrebny klaster. Efektem prac z zastosowaniem markerow molekularnych jest
wykazanie zrdznicowania/podobienstwa genetycznego materiatow hodowlanych
pozwalajacych na selekcje komponentéw rodzicielskich do tworzenia odmian
mieszancowych, czego przykladem jest odmiana mieszancowa zrestorowana
Poznaniak utworzona w oparciu o system CMS ogura, ktorej komponenty
rodzicielskie (MS 83 x BR26) wyselekcjonowano z odrgbnych klastrow (Liersch i in.
2012). Wykazanie odrgbnosci linii  resyntetycznych  przy  wykorzystaniu
wyselekcjonowanych par starterow AFLP wskazuje, ze linie te moga stanowi¢ cenny
material do poszerzenia bazy genetycznej w obrgbie B. napus, tworzenia odrebnych
pul genetycznych szczegdlnie w hodowli odmian mieszancowych (Szata i in. 2016).
Dlatego w ramach wspotpracy z Pracownig Kultur Tkankowych badania metoda AFLP
sg kontynuowane na 50 nowych liniach resyntetycznych oraz kolekcji odmian rzepaku
ozimego i jarego w celu okreslenia ich odrgbnosci genetycznej i przydatnosci

w hodowli rzepaku ozimego (publikacja w przygotowaniu).
ad 4.

Bocianowski, J., Liersch, A., Bartkowiak - Broda, I. 2014. The relationship between
different types of markers and glucosinolates content of parental lines of F; CMS
ogura hybrids of winter oilseed rape (Brassica napus L.). Bulgarian Journal of
Agricultural Science 20(4): 868-876.

Bocianowski, J., Kozak, M., Liersch, A., Bartkowiak - Broda, I. 2011. A heuristic
method of searching for interesting markers in terms of quantitative traits. Euphytica
181: 89-100.

Analiza réznych genotypdw rzepaku przy uzyciu markerow molekularnych
pozwala na okreslenie zmiennosci genetycznej w obrebie danej populacji ale rowniez

okreslenie rejonéw genomu zasocjowanych z cechami zwigzanymi z plonem nasion,
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odpornoscig na patogeny i waznymi gospodarczo cechami jako$ciowymi takimi jak
zawarto$¢ tluszczu, biatka 1 glukozynolandbw w nasionach czy sktad kwasow
thuszczowych. Wykorzystujac okreslong zmienno$¢ genetyczng linii rodzicielskich
mieszancow CMS ogura dokonano proby poszukiwania zwigzku trzech typow
markerow: izoenzymatycznych (5 systemOw izoenzymatycznych), markeréw
PCR - RAPD (57 starterow) i AFLP (23 kombinacje starterow) z zawarto$cia
glukozynolanow (H5). Zawartos¢ glukozynolanow badano w nasionach zebranych
z doswiadczen polowych w czterech s$rodowiskach (2 miejscowosci, 2 sezony
wegetacyjne). Markery izoenzymatyczne w niewielkim stopniu wykazywaty zwigzek
z zawarto$cig glukozynolanow alkenowych (PGI-2) 1 indolowych w nasionach
(6 PGD) w nasionach. Stwierdzono zwigzek szesciu markeréw molekularnych RAPD
iczterech  AFLP  z  najwazniejszym  glukozynolanem  indolowym  —
4 hydroksybrassycyna oraz dziewigciu markerow AFLP i siedmiu RAPD z dwoma
glukozynolanami alkenowymi — glukonapina i progoitryna oraz catkowitg zawartoscia
glukozynolanow alkenowych i sumg wszystkich glukozynolanow.

Poszukuje si¢ ponadto metod statystycznych pozwalajacych na okreslenie
markeréw zwigzanych z cechami ilosciowymi kiedy nie dysponujemy populacja
mapujacg. Heffner 1 in. (2009) wskazuja, na pewne ograniczenia zastosowania
markerow wspomagajacych selekcje kiedy uzyskano je dla konkretnej populacji
mapujacej 1 okreslone loci QTL nie mogg by¢ bezposrednio zastosowane w hodowli
roslin. W pracy (H6) zaproponowano metod¢ heurystyczng oparta na medianach
(warto$¢ srodkowa zbioru) pozwalajaca na poszukiwanie interesujagcych markerow
zwigzanych z cechami ilosciowymi. W metodzie tej rozdziela si¢ genotypy na dwie
roztgczne grupy determinowane obecnos$cig lub brakiem produktu amplifikacji,
arozwaza si¢ tylko te markery, dla ktorych liczebno$¢ podgrupy jest rdwna co
najmniej 5. Dla tak wyznaczonych podgrup liczy si¢ mediang i testuje istotnos$¢ roznic
median. Podejécie to rozni si¢ od ,tradycyjnie spotykanych” gdzie rozwaza sig¢
wartosci $rednie, a nie mediany. Mediany wskazuja nam, ze potlowa uzyskanych
wynikéw ma warto$¢ ponizej wartosci mediany, a druga potowa ma warto$¢ powyzej
warto$ci mediany. Jest to ogdlne rozwazanie pewnych wariantow, ktére decyduja
0 wyborze konkretnego genotypu, ktory jest interesujacy pod wzgledem hodowlanym.
Materiat do rozwazan stanowily te same genotypy i badania molekularne jak
W opisanej wczesniej publikacji H5. W przeprowadzonej analizie stwierdzono ze
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31 markerow, roznicowato badane genotypy pod wzglegdem zawarto$ci
glucobrassycyny, a pig¢ markeréw zwigzanych bylo z plonem nasion we wszystkich
czterech $rodowiskach. Zaproponowana heurystyczna metoda, przy duzej ilosci
analizowanych markerow moze stanowi¢ pierwszy, wazny etap analizy pozwalajacej
na wybdr najbardziej interesujgcych hodowce linii hodowlanych na podstawie
obserwacji markerowych szczegdlnie na wczesnych etapach hodowli umozliwiajac
wstepne przeselekcjonowanie materiatu.

W obydwu pracach rozwazano mozliwos¢ zastosowania markerow
molekularnych zwigzanych z plonem nasion i zawartoscig glukozynolanow
w nasionach. Na podstawie opisanych badan nie mozemy wyznaczy¢ konkretnych
markeréw silnie zwigzanych z loci odpowiadajacymi za konkretne cechy ilosciowe.
Stanowi to poczatek badan, pierwsze podejscie do poszukiwania zwigzku markerow
molekularnych z cechami na malej liczebnie grupie genotypdéw, jednakze mogg one
stanowi¢ cenne uzupehnienie klasycznych metod hodowli i poprawi¢ efektywnosé
selekcji  komponentéw rodzicielskich do tworzenia wysokoplennych odmian
mieszancowych rzepaku ozimego o niskiej zawarto$ci niepozadanych zwigzkoéw

jakimi sg glukozynolany alkenowe.

Podsumowanie

Sze$¢ publikacji stanowigcych moje osiggnigcie naukowe obejmuje wyniki
badan nad zastosowaniem markeréw molekularnych do tworzenia odrgbnych pul
genetycznych u rzepaku ozimego (Brassica napus L. var. oleifera).

1. Okres$lenie miary szacowania podobienstwa genetycznego najbardziej przydatnej
w badaniach rzepaku ozimego.

2. Poznanie mozliwosci badania zmiennosci genetycznej rzepaku ozimego za
pomocg réznego typu markerow.

3. Wybranie 10 kombinacji starterow AFLP najbardziej przydatnych do tworzenia
odrebnych pul genetycznych, co jednoczes$nie przyczynia si¢ do oObnizenia
kosztoéw i czasu wykonywanych analiz.

4. Poznanie analizy asocjacyjnej i heurystycznej jako metod wspomagajacych

wybor materialdow do hodowli odmian mieszancowych rzepaku ozimego.
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Najwazniejsze osiagniecia praktyczne:

Odmiany mieszancowe plonuja w praktyce o okoto 10% wyzej, niz odmiany
populacyjne co skutkuje zwickszeniem produkcji nasion rzepaku, na ktére stale
wzrasta zapotrzebowanie zarowno w Polsce jak 1 w krajach Unii Europejskiej, jak
réwniez podniesieniem optacalno$ci uprawy tej rosliny. Sredni cykl hodowli odmian
rzepaku trwa 10 lat, a odmian mieszancowych dhuzej. Zastosowanie markeréw
molekularnych we wstgpnej selekcji komponentow rodzicielskich oraz poszukiwaniu
nowych komponentéw do hodowli odmian mieszancowych przy zastosowaniu
markerow mgskosterylnej cytoplazmy ogura, genu restorera (Rfo) (Mikotajczyk i in.
2010) i tworzenie odrebnych pul genetycznych skraca czas selekcji i hodowli odmian
mieszancowych o okoto 3 lata. Przyktadem zastosowania markeréw molekularnych
w selekcji komponentdw rodzicielskich odmiany mieszancowej rzepaku przy pomocy
odrgbnych pul genetycznych jest pierwsza polska odmiana mieszancowa Poznaniak
oraz kolejne wysoko plonujgce mieszance znajdujace si¢ w badaniach COBORU
2015/2016 (BOH 7615, BOH 7715). Analiza genoméw za pomocg markerow
molekularnych obok okre$lenia zréznicowania genetycznego pomigdzy osobnikami
danej populacji przy wysokim nasyceniu markerami, umozliwi wstepne wytypowanie
regiondow odpowiedzialnych za istotne cechy fenotypowe, a tym samym pozwoli na
jeszcze wigksza precyzje w tworzeniu odrgbnych pul genetycznych dla potrzeb

wspotczesnej hodowli heterozyjnej rzepaku ozimego.

Uzyskane wyniki mogg bvé wykorzystane w praktycznej hodowli odmian podwojnie

ulepszonych rzepaku ozimego jako cenne uzupetnienie klasycznych metod stosowanych

w doborze komponentéow rodzicielskich mieszancow F1 rzepaku 0zimego.

Perspektywy dalszych badan

Od roku 2014 jestem wspolwykonawcg projektu finansowanego przez MRiRW
pt. Badanie genomu rzepaku ozimego przy wykorzystaniu markerow molekularnych”
zadanie nr 48 w ramach “Postepu Biologicznego w Produkcji Roslinnej” na lata
2014 - 2020. W ramach tego projektu okresla si¢ zroznicowanie kolekcji genotypow
I odmian rzepaku o znaczeniu gospodarczym oraz wykonywane sa badania nad
tworzeniem pul genetycznych na potrzeby hodowli rzepaku przy uzyciu markerow
molekularnych typu AFLP i STR. Ponadto prowadzi si¢ fenotypowanie

I genotypowanie kolekcji linii rzepaku ozimego, ktore w dalszej kolejnosci postuza do

18



analiz asocjacyjnych. Prowadzone sg réwniez badania we wspotpracy z Pracownig
Kultur Tkankowych IHAR-PIB nad poszerzeniem zmiennosci B. napus poprzez
wykorzystanie w hodowli mieszancowej rzepaku ozimego resyntetyzowanych linii
DH. Pierwsze wstgpne wyniki doswiadczen polowych z mieszancami, w ktorych
formami ojcowskimi byty linie semi-RS wskazuja na wysoki potencjal plonotworczy

linii otrzymanych w wyniku resyntezy rzepaku (Szata i in. 2016).
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5. Omowienie pozostalej tematyki badawczej, glowne kierunki i wazniejsze wyniki
W 1984 roku ukonczytam studia na Wydziale Rolniczym Akademii Rolniczej
im. Augusta Cieszkowskiego (obecnie Uniwersytet Przyrodniczy). Prace magisterskg pt.
»Ocena skuteczno$ci nowych fungicyddow w zwalczaniu choréb jeczmienia” wykonatam
pod kierunkiem dr B. Gotgbniak i obronitam w Katedrze Fitopatologii w 1984 roku.
W lipcu 1984 roku podjetam prace na stanowisku stazysty w Instytucie Hodowli
I Aklimatyzacji Ro$lin w Oddziale Poznansko-Gorzowskim (dzisiaj Oddziat IHAR-PIB
w Poznaniu) w zespole prof. dr hab. Jana Krzymanskiego. W latach 1985 — 86 odbytam
staz w Pracowni Odpornosci Instytutu Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk w
Poznaniu kierowanej przez doc. dr hab. Iren¢ Frencel. Bratam udzial w badaniach nad
porazeniem rzepaku przez gtowne patogeny grzybowe: sucha zgnilizna kapustnych (Phoma
lingam), zgnilizna twardzikowa (Sclerotinia sclerotiorum) oraz czern krzyzowych
(Alternaria brassicae). Jednym z glownych nurtéw tych badan byly prace nad metodyka
oceny odpornosci rzepaku na suchg zgnilizng kapustnych przy zastosowaniu inokulacji
zawiesing zarodnikow w warunkach kontrolowanych. Swoja wiedz¢ w zakresie chorob
ro§lin kapustnych poszerzalam na 9-miesiecznym stazu naukowym (1986 - 1987)
w I'Institut Nationale de la Recherche Agronomique (INRA), Station de Pathologie

Végétale et de la Malherbologie, w Le Rheu, Francja. Wyniki badan nad odpornoscia
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rzepaku przedstawiono w pracach (Frencel i in. 1986; 1987a; 1987b, Zatacznik 4, I1 D: 1.1;
2.1; 2.2).

Po przerwie w pracy spowodowanej urlopem wychowawczym w 1992 roku
rozpoczetam nowy rozdziat mojej pracy w Pracowni Heterozji Oddzial IHAR w Poznaniu
kierowanej przez prof. dr hab. Iwon¢ Bartkowiak - Broda, poczatkowo na stanowisku
specjalisty, a od kwietnia 1994 na stanowisku asystenta. Poczatkowo uczestniczytam
w badaniach zwigzanych z roéznymi systemami kontrolowania zapylenia krzyzowego
u rzepaku takimi jak genowo-cytoplazmatyczna meska nieptodno$é typu: CMS polima,
CMS ogura, Schaan 2A oraz samoniezgodno$¢ sporofitowa (Liersch i Gorska 1994,
Zatacznik 4, II D: 1.3). Badania te mialy na celu wybor najefektywniejszego systemu
kontrolujacego zapylenie krzyzowe u rzepaku dla hodowli odmian mieszancowych.
W latach 1993 - 1995 uczestniczytam w realizacji projektu badawczego
KBN-PB-5S 301 04304 pt. ,,Badania nad genowo-cytoplazmatyczng meska nieptodnoscia
typu CMS polima u rzepaku ozimego (Brassica napus L. var. oleifera)”. Wyniki badan
zostaly opublikowane w pracach naukowych oraz zaprezentowane na 9 Migdzynarodowym
Kongresie Rzepakowym (Bartkowiak - Broda i in. 1995; 1996, Zatagcznik 4, I1 D: 2.6; 1.4).

Najlepszym dostgpnym systemem CMS okazata si¢ CMS ogura ze wzglgdu na
stabilno$¢ ekspresji meskiej sterylnosci niezaleznej od warunkoéw $rodowiskowych, ale
wowczas brak bylo linii restorerow o wymaganej jakosci dla odmian rzepaku podwdjnie
ulepszonego typu canola. Z tego wzgledu prowadzitam badania nad mozliwoscig uprawy
w warunkach agroklimatycznych Polski odmian mieszancowych zlozonych, t;.
sktadajacych si¢ z nasion niezrestorowanego pokolenia mieszancowego F1 oraz nasion
odmiany/linii zapylajacej. Przestanka do podjecia tego typu prac byly pierwsze dobrze
plonujace i zarejestrowane we Francji odmiany mieszancowe zlozone: Synergy i1 Coctail.
Badania dotyczyly doboru niezbednej ilosci zapylacza do niezrestorowanych mieszancow
F1 oraz udziatlu zapylacza w odmianie dla uzyskania dobrego plonu. Okazato sig, ze
najkorzystniejszy sktad odmiany to jest 70% nasion mieszanca F1 i 30% nasion
odmiany/linii zapylajacej. Wyniki tych badan zostaly wykorzystane w Spotce HR Strzelce
w tworzeniu odmian mieszancowych ztozonych, ktoére byly kamieniem milowym
w rozwoju hodowli i uprawy odmian mieszancowych rzepaku w Polsce (Liersch i in. 2000,
Zalacznik 4, 11 D: 1.8). Jestem wspotautorem trzech odmian mieszancowych ztozonych
rzepaku ozimego zgtoszonych do badan COBORU: POH 495 (Jowisz), POH 595 (Wenus) i
POH 695 (Uran). Odmiany te ostatecznie nie zostaty zarejestrowane w COBORU ale
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nastepne cztery odmiany mieszancowe ztozone, ktore byly utworzone w oparciu o
wykonane przeze mnie badania zostaly zarejestrowane: Mazur, Kaszub, Pomorzanin i
Lubusz (Hodowla Ro$lin Strzelce Sp. z o.0. — Grupa IHAR). Odmiany te dobrze
plonowaty, byly znaczacym krokiem we wdrazaniu odmian mieszancowych do uprawy w
Polsce i z powodzeniem byly uprawiane przez wiele lat, zanim pojawily si¢ mieszance
zrestorowane. Odmiana Kaszub byla nagrodzona medalem Polagra w roku 2002 (Nagroda
MRiRW). W kolejnych latach kontynuowatam badania nad efektem heterozji u rzepaku, a
wyniki badan przedstawitam w publikacjach (Liersch i in. 1996; Liersch i in. 2000;
Ogrodowczyk i in. 2000, Zatacznik 4, IT D: 1.6; 1.8; 1.9). Jednocze$nie swoje kwalifikacje
naukowe z zakresu markeréw biochemicznych i molekularnych podnositam na 1,5
miesi¢gcznym stazu w 1'Institut Nationale de la Recherche Agronomique (INRA, Francja),
Station d'Amélioration des Plantes, Le Rheu i XI Szkole Letniej ,,Postepy Biologii
Molekularnej” w Poznaniu.

W latach 2003-2005 bytam wykonawcg projektu badawczego promotorskiego
KBN 3 P06A 027 25 pt. ,,Wplyw zmienno$ci genetycznej na efekt heterozji u rzepaku
ozimego (Brassica napus L. var. oleifera)”. Wyniki badan byly podstawa do przygotowania
mojej rozprawy doktorskiej, ktorg obronitam 24 kwietnia 2006 roku. Promotorem tej pracy
byta prof. dr hab. Iwona Bartkowiak - Broda, a recenzentami prof. dr hab. Teresa
Cegielska - Taras oraz prof. dr hab. Jan Sadowski. W pracy wykazatam, ze dystans
genetyczny linii rodzicielskich mieszafcow uzyskany na podstawie markerow AFLP oraz
facznie markeréw izoenzymatycznych i molekularnych byl dodatnio skorelowany z plonem
nasion mieszancow F1 i byla to zalezno$¢ liniowa. Ponadto uzyskane wyniki wskazujg na
mozliwos¢ selekcji na podstawie dystansu genetycznego kombinacji mieszancowych F1
zapewniajacych wysoki plon nasion rzepaku. Ze wzgledu na konieczno$¢ zapewnienia
szybkiego postgpu biologicznego w hodowli odmian mieszancowych F1 kontynuowatam
prace nad metodyka hodowli tego typu odmian w oparciu o zmienno$¢ fenotypowsq
I genetyczng. Wyniki badan potwierdzily zasadno$¢ takiego podejscia w hodowli odmian
mieszancowych (Bocianowski i in. 2010; Liersch i in. 2010, Zalacznik 4, 11 D: 4.6; 4.7,
plakaty na konferencjach krajowych oraz 12 1 13 Migdzynarodowym Kongresie
Rzepakowym) i dlatego sa kontynuowane.

Badanie materiatow wyjsciowych do hodowli odmian mieszancowych CMS ogura
za pomocg markerOw molekularnych typu RAPD 1 AFLP i poszukiwanie ich zwigzku
Zré6znymi cechami gospodarczymi rzepaku kontynuuje w kolejnych projektach
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finansowanych przez MRiRW: ,Okres$lenie dystansu genetycznego oraz badanie
materiatéw wyjsciowych roslinnych rzepaku ozimego na obecno$¢ sterylnej cytoplazmy
typu ogura przy pomocy markera PCR-SCAR” (lata 2003 - 2007); ,,Opracowanie
markerow molekularnych sprz¢zonych z waznymi cechami uzytkowymi roslin oleistych
oraz badanie zmienno$ci genetycznej roznych populacji za pomocg markerow
molekularnych” (lata 2008 - 2013) i obecnie realizowanym zadaniu nr 48 ,,Badanie genomu
rzepaku ozimego przy wykorzystaniu markerow molekularnych” (zaplanowane na lata
2014 - 2020) w ramach badan podstawowych na rzecz ,,Postepu Biologicznego w Produkcji
Ro$linnej” w latach 2014 - 2020. Wyniki badan sg systematycznie przekazywane
hodowcom, znajduja praktyczne zastosowanie do tworzenia odrgbnych pul genetycznych
I utatwiajg dobor komponentéw do tworzenia odmian populacyjnych i mieszancowych
rzepaku. Zespo6l, ktorego jestem czlonkiem, realizujacy te prace zostal wyrdézniony nagroda
zespotowa — Nagroda Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi - DONon.wrk-079-39/12 (2827)
z dnia 9 listopada 2012 za osiggnigcia w zakresie postgpu w rolnictwie, rozwoju wsi,
rynkach rolnych i rybotéwstwie za ,,Opracowanie metody hodowli odmian mieszancowych
zrestorowanych rzepaku ozimego wspomaganej markerami molekularnymi i wdrozenie do
praktycznej hodowli”.

Innym nurtem realizowanych przeze mnie badan jest problem koegzystencji odmian
rzepaku GM i nie GM oraz rdznigcych si¢ cechami jako$ciowymi. W latach 2004 - 2007
braltam udziat w badaniach realizowanych w ramach 6 Programu ramowego UE
SSPE-CT-2004-501986 ,,Sustainable introduction of GM crops into European Agriculture”,
zadanie WP2 ,Gen flow and ecological field studies”, ktorego celem bylo opracowanie
metod monitorowania przeptywu genéw w czasie i przestrzeni poprzez pytek I nasiona:
kukurydzy, rzepaku, burakéw oraz w mniejszym stopniu pszenicy i ryzu w rdéznych
warunkach  rolnictwa  europejskiego, przewidywanie efektow tego  zjawiska
w gospodarstwie 1 regionie. W ramach realizacji projektu wspotuczestniczytam
w doswiadczeniach majacych na celu oszacowanie przeptywu genéow miedzy réznymi
formami uprawnymi rzepaku poprzez pytek i nasiona, badanie obecno$ci samosiewow oraz
»dzikich” form rzepaku 1 ich pochodzenia na plantacjach rzepaku potozonych
w wojewodztwach pomorskim, zachodniopomorskim i warminsko - mazurskim oraz
badaniu potomstwa ,,zdziczatych” form rzepaku. Otrzymane w ramach projektu SIGMEA
wyniki sktonity do pogltebienia problematyki poprzez uczestnictwo w projekcie badawczym
zamawianym  PBZ-MNiSW-06/1/2007 , Srodowiskowe i ekonomiczne aspekty
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dopuszczenia upraw roslin genetycznie zmodyfikowanych w Polsce” realizowanym
w latach 2008 - 2011, a obecnie w ramach zadania Programu Wieloletniego IHAR-PIB
»Iworzenie naukowych podstaw postepu biologicznego i ochrona ro$linnych zasobdéw
genowych zrodlem innowacji 1 wsparcia zréwnowazonego rolnictwa oraz bezpieczenstwa
zywnosciowego kraju” — MF/FGI/0002940/2015, Dec. Min. Fin. z dnia 31.08.2015 r.
finansowanego przez MRiRW w dwoch zadaniach: 4.2 ,,Wypracowanie zasad ustanawiania
progow (thresholds) w produkcji materiatu siewnego”; 4.3 ,,Oszacowanie mozliwos$ci
koegzystencji upraw roznych typow odmian rzepaku ozimego w warunkach
agroklimatycznych Polski”. Badania te maja znaczenie nie tylko dla okre$lenia zasad
koegzystencji odmian GM (gdyby takie zostaly wprowadzone do uprawy) i nie GM ale
takze dla koegzystencji odmian o réznych cechach jako$ciowych. Ponadto badania te
umozliwiajg selekcje odmian wykazujacych krotki okres wtérnego stanu spoczynku nasion.
Dotad w prowadzonych badan stwierdzono, ze najwicksze zagrozenie dla koegzystencji
réznego typu odmian jest glebowy bank nasion, do ktérego dostaja si¢ osypujace nasiona
rzepaku, charakteryzujace si¢ dlugim, wieloletnim okresem wtornego stanu spoczynku i sa
zrodtem samosiewoéw. W Pracowni Heterozji IHAR-PIB wdrozytam laboratoryjng metode
oceny wtornego stanu spoczynku nasion rzepaku w celu selekcji genotypow
charakteryzujacych si¢ niskg zdolnoscia do przechodzenia we wtorny stan spoczynku.
Rezultaty dotychczasowych badan o mozliwosci koegzystencji upraw rzepaku GM i nie
GM przedstawitam w publikacjach Bartkowiak - Broda i in. 2008; Liersch i in. 2008 oraz
Liersch i in. 2013 (Zatacznik 4, 11 D: 4.2; 4.4; 6.3).

Wspotpracuje¢ z Katedra Metod Matematycznych i Statystycznych Uniwersytetu
Przyrodniczego w Poznaniu oraz Uniwersytetu Przyrodniczego we Wroclawiu, gdzie
pracujemy nad zastosowaniem metod matematycznych i statystycznych w hodowli
zwlaszcza odmian mieszancowych, ocenie plonu, sktadnikéw plonu i cech fenotypowych
w wielopowtorzeniowych doswiadczeniach polowych. Metody te umozliwiaja interpretacje
wynikow po przeprowadzone] wielozmienne] analizie wariancji, ocen¢ zaleznosci
plonowania od wybranych cech fenotypowych przy zastosowaniu regresji wielokrotnej, jak
réwniez wizualizacje wynikéw eksperymentalnych jako metody interpretacji zalezno$ci
pomiedzy badanymi cechami i obiektami (Bocianowski i in. 2009; Bocianowski i in. 2013;
Nowosad i in. 2016, Zatacznik 4, 11 D: 4.5; 4.10; Il A: 2). Opracowanie optymalnej

metodyki selekcji komponentow do tworzenia odmian populacyjnych i mieszancowych
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oraz tworzenie pul genetycznych na potrzeby hodowli sg gléwnymi zagadnieniami tematu
badawczego, ktorego jestem kierownikiem od 2007 roku.

Kolejnym istotnym zagadnieniem sg analizy asocjacyjne ,marker — cecha
ilosciowa”, ktore zostaty przeprowadzone dla takich cech jak zawarto$¢ glukozynolanow,
thuszczu i sktadu kwasoéw tluszczowych oraz terminu kwitnienia rzepaku ozimego
w oparciu o markery izoenzymatyczne, RAPD i AFLP (Liersch i in. 2009; Liersch i in.
2012; Bocianowski i in. 2014, Zalacznik 4, II D: 6.1; 4.9; | B: HS5). Badania te s3
kontynuowane obecnie w ramach zadania nr 48 w ,,Postepie Biologicznym w Produkcji
Roslinnej” - ,,Badanie genomu rzepaku ozimego przy wykorzystaniu markeréw
molekularnych”.

Wspotpracuj¢ takze z Pracownig Kultur Tkankowych IHAR-PIB nad poszerzeniem
zmiennosci w obrebie Brassica napus. Wykonuje za pomocg markerow molekularnych
badania nad odrebnosciag resyntetycznych i semi-resyntetycznych form rzepaku od
uprawianych odmian podwojnie ulepszonych (typ canola). Dotychczasowe wyniki
wykazaty znaczng odrebno$¢ genetyczng tych genotypow, co wskazuje na mozliwos¢ ich
wykorzystania w przysztosci w hodowli odmian mieszancowych F1 rzepaku (Szata i in.
2016, Zatacznik 4, 11 A: 3). Zagadnienia obejmujace prace nad poszerzeniem zmiennosci w
obrebie Brassica mieszczg si¢ w gldwnym nurcie badan realizowanych w wielu o$rodkach

badawczych w Europie i na swiecie.

Mo¢j dorobek publikacyjny obejmuje 37 oryginalnych prac tworczych, 5 rozdziatow
w monografiach (w tym w 16 jestem pierwszym autorem), 1 pracy popularnonaukowej,
12 publikacji w materiatach konferencyjnych i1 77 streszczen. Bylam wykonawca
i wspotwykonawecg w5 projektach badawczych, wykonawcg tematu w Postepie

Biologicznym w Produkcji Ro$linnej. Wykonatam 6 recenzji dla czasopism naukowych.
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6. Zestawienie najwazniejszych osiagnie¢ naukowych

6.1. Zestawienie dorobku publikacyjnego przed i po uzyskaniu stopnia doktora

Przed Po uzyskaniu
Rodzaj publikacji uzyskaniem stopnia Ogélem
stopnia doktora doktora
Oryginalne prace tworcze
Czasopisma z impact factor (IF) - 6 6
Czasopisma w jezyku angielskim 3 2 5
Czasopisma w jezyku polskim 14 12 26
Monografie/rozdzial w monografii
Opublikowane w jezyku angielskim - 4 4
Opublikowane w jezyku polskim 1 - 1
Pozostale publikacje naukowe

Prace popularnonaukowe w jezyku polskim - 1 1
Prace konferencyjne opublikowane w jezyku 5 3 3
angielskim

Prace konferencyjne opublikowane w jezyku 4 i 4
polskim

Doniesienia konferencyjne

Strgszcz?nla opublikowane w jezyku 5 91 26
angielskim

Streszczenia opublikowane w jezyku polskim 29 22 51
Prezentowane plakaty w jezyku angielskim 9 18 27
Prezentowane plakaty w jezyku polskim 32 14 46

6.2. Zestawienie publikacji oryginalnych z podziatem ze wzgledu na miejsce habilitanta

wsrdd wspotautorow (tgcznie z artykutami zaprezentowanymi w osiggnieciu)

Rodzaj : : Trzeci lub
- Pierwszy autor Drugi autor Lacznie
publikacji dalszy autor
Oryginalne prace
Y9 P 13 14 10 37
tworcze
Prace badawcze
w
) 2 3 7 12
wydawnictwach
konferencyjnych.
Rozdzialy w
_ 3 1 1 5
monografiach
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Streszczenia w
materiatach 22 26 29 77
konferencyjnych
Lacznie 40 44 47 131

6.3. Zestawienie czasopism, w ktorych opublikowano oryginalne prace tworcze przed

I po uzyskaniu stopnia doktora (pkt. wg listy MNiSW z dnia 23.12.2015) (facznie

z artykutami zaprezentowanymi w osiggnigciu)

Przed uzyskaniem

Po uzyskaniu stopnia

. : Laczna
Czasopismo stopnia doktora doktora
suma pkt.
(uklad alfabetyczny) Suma | MNiSW Suma | MNiSW N
N N MNiSW
1F2015 2 pkt ”:1 2 pkt
ACTA BIOLOGICA
CRACOVIENSIA Series | - - - 1 | 0,662 20 20
Botanica
Biotechnologia 1 - 13 - - - 13
Biuletyn IHAR 2 - 12 3 - 18 30
Breeding Science - - - 1 2,125 30 30
Bulgarian Journal of
_ L - - - 1 - 10 10
Agricultural Science
Bulletin GCIRC 3 - - - - - -
Crop Science - - - 1 1,575 30 30
Communications in
Biometry and Crop - - - 1 - 13 13
Science
Euphytica - - - 2 3,172 60 60
Molecular Breeding - - - 1 2,852 35 35
Monografie IGR PAN 1 - - 1 - - -
Postepy Nauk
c;p-y 1 - 13 - - 13
Rolniczych
Rosliny Oleiste (RO)-
) 9 - 63 9 - 63 126
Oilseed Crops
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Theorie in der Okologie | - - - 3 - - -

Zeszyty Problemowe
IHAR (RO)

Lacznie

18 - 108 24 | 10,386 279 387

N liczba prac w danym czasopi§mie

L IF zgodnie z rokiem publikacji. W przypadku publikacji z roku 2016, dla ktorych IF nie zostat obliczony

podano ostatni aktualny 1Fzp14/2015
2 Zgodnie z punktacja MNiSW z 23.12.2015 roku

$W punktacji uwzgledniono 1 artykut zgodnie z punktacja MNiSW z 2014 roku.

6.4. Podsumowanie najwazniejszych osiggnie¢ naukowych:

Sumaryczny wskaznik Impact Factor (IF) zgodnie z rokiem publikacji: 10,386
Sumaryczna liczba punktow wg MNiSW: 38722 (108 +279)

Sumaryczna liczba cytowan wg Web of Science (Stan na dzien 02.11.2016) :
18 (bez samocytowan: 12)

Indeks Hirscha (h-indeks) wg Web of Science: 3

Sumaryczna liczba cytowan wg Google Scholar po uzyskaniu stopnia doktora
(na dzien 02.11.2016): 77

Indeks Hirscha (h-indeks) wg Google Scholar: 4

6.5. Pozostate osiggnigcia naukowe:

Prace przygotowywane do druku:

Nowosad, K., Liersch, A., Poptawska, W., Bocianowski, J. Genotype by
environment interaction for oil content in winter oilseed rape (Brassica napus
L.) using additive main effects and multiplicative interaction model. Ztozona
08.2016, Crop Breeding and Applied Biotechnology.

Liersch, A., Bocianowski, J., Poptawska, W., Bartkowiak Broda, I. Chemical
and molecular characteristics of winter oilseed rape (Brassica napus L.)
volunteers from the soil seeds bank. Ztozona w listopadzie 2016 roku, Rosliny
Oleiste

Bocianowski, J., Liersch, A., Nowosad, K., Bartkowiak-Broda, I. Variability
of the agronomic characters in different types of cultivars winter oilseed rape

(Brassica napus L.). Ztozona 30.06.2016, Euphytica
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Uczestnictwo w konferencjach naukowych [Zalacznik 4]

uczestnik 47  konferencji  naukowych,  seminariow W  tym
14 migdzynarodowych,

liczba wygloszonych referatow: 18; wspotautorstwo w 15,

liczba pozostatych komunikatéw prezentowanych na mie¢dzynarodowych
i krajowych konferencjach naukowych i seminariach: 73,

catkowita liczba doniesien konferencyjnych (streszczenia) w latach 1993 —

pazdziernik 2016 — 77 (w tym 27 w jezyku angielskim).

Recenzje [Zalacznik 4]

6 recenzji artykutow w czasopismach naukowych - (2014 - 2015):
Communications in Biometry and Crop Science (3), Euphytica; (2016): Sugar

Tech, Plant Genetic Resources.

Informacje o uczestnictwie w projektach badawczych [Zalacznik 4]

uczestnik 4 krajowych, 1 migdzynarodowego projektu badawczego,
3 projektow  finansowanych przez MRiRW (Materialy WyjsSciowe
2003 - 2007; Postep Biologiczny w Produkcji Roslinnej 2008-2013, zadanie nr
57 12014 - 2020 zadanie nr 48), Program Wieloletni na lata 2015-2020
finansowany przez MRIRW, PW3-4-00-0-03 IHAR-PIB, oraz umowy
dotyczace badan z ZT ,, Kruszwica”/2007 1 HR Strzelce nr 1/2014 ,,Okreslenie
dystansu genetycznego linii rzepaku” 1 1/2015 ,,Okreslenie dystansu
genetycznego 50 linii rzepaku ozimego”, kierownik tematu w ramach DS

IHAR-PIB (1-2-01-1-01).

Informacje o wspolpracy z instytucjami, organizacjami i towarzystwami

naukowymi [Zalacznik 4]

odbylam 2 staze za granica (INRA Le Rheu, Francja, 9 miesigcy
i 1,5 miesigca), staz w latach 1985-1986 w Pracowni Odpornosci (IGR PAN
Poznan),

uczestniczytam w kursach i1 warsztatach (6),

wspotpracuje z osrodkami naukowymi i Spoétkami Hodowli Ro$lin : PHR, HR

Strzelce, HR Smolice, Uniwersytet Przyrodniczy Poznan, Wroctaw.

Informacje o dzialalno$ci popularyzujacej nauke [Zalacznik 4]

artykut popularnonaukowy (1),
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- spotkanie dzieci przedszkolnych z roslinami oleistymi.

e Informacje o dzialalno$ci organizatorskiej [Zalacznik 4]
- wspotorganizator konferencji (1), 18.11.2000, I Krajowa Konferencja
Naukowa ,,Heterozja i jej wykorzystanie w hodowli ros§lin uprawnych”,
- szkolenia (1), 23-24.04.2007, ,,Podwojone haploidy oraz selekcja molekularna

wsparciem konwencjonalnej hodowli na przyktadzie rzepaku”.

e Informacja o dzialalnos$ci dydaktycznej [Zalacznik 4]
- prowadzitam wyklady i ¢wiczenia w ramach studenckich praktyk w latach

2007-2014 ¢wiczenia dla pracownikow spotek hodowlanych

- opieka naukowa nad magistrantami 1997, 1998 (opieka merytoryczna analizy
izoenzymatyczne):

a. 1997 r., Edyta Adamczewska, opieka merytoryczna (analizy
izoenzymatyczne) nad magistrantem 8/9 semestr AR w Poznaniu
realizujgcym w IHAR Poznan czg$¢ badawczg pracy ,,Wykorzystanie
markerow izoenzymatycznych w badaniach nad genowo-cytoplazmatyczng
meska nieptodnoscia u rzepaku ozimego (Brassica napus L. var. oleifera)”,

b. 1998 r., Arkadiusz Polus, opieka merytoryczna (analizy izoenzymatyczne)
nad magistrantem 8/9 semestr AR w Poznaniu realizujacym w IHAR
Poznan cz¢$¢ badawcza pracy ,,Analiza izoenzymatyczna polimorfizmu

polskich odmian rzepaku ozimego (Brassica napus L. var. oleifera)”.

e Nagrody i wyro6znienia [Zalacznik 4]
- Nagroda zespotowa MRiRW, DONon.wrk-079-39/12 (2827) z dnia
9 listopada 2012 za osiagnigcia w zakresie postepu w rolnictwie, rozwoju wsi,
rynkach rolnych 1 ryboldéwstwie za ,,Opracowanie metody hodowli odmian
mieszancowych zrestorowanych rzepaku ozimego wspomaganej markerami
molekularnymi i wdrozenie do praktycznej hodowli”,

-, Zastuzony dla rolnictwa” — 01.02.2010 r., legitymacja nr 38950.

e Inne [Zalacznik 4]
- wspottworca trzech odmian mieszancowych ztozonych, zgloszonych do badan

COBORU (POH 495, POH 595, POH 695)
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