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1. Imie i nazwisko: Agnieszka Janiak

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe lub artystyczne — z podaniem podmiotu
nadajacego stopien, roku ich uzyskania oraz tytulu rozprawy doktorskie;j.

2005: Doktor nauk biologicznych; Katedra Genetyki, Wydzial Biologii i Ochrony
Srodowiska, Uniwersytet Slaski w Katowicach
Tytul rozprawy doktorskiej: ,,Mapowanie genow odpowiedzialnych za rozwoj
wlosnikow u Hordeum vulgare L. z wykorzystaniem markerow DNA”.
Promotor: prof. dr hab. lwona Szarejko

2001: Magister biologii, specjalnos¢ biotechnologia; Katedra Genetyki, Wydzial Biologii i
Ochrony Srodowiska, Uniwersytet Slaski w Katowicach
Tytut pracy magisterskiej: ,,Analiza genetyczna i molekularna mutantow jeczmienia
(Hordeum vulgare L.) o zmienionej morfologii korzeni zarodkowych i wlosnikow”.
Promotor: prof. dr hab. lwona Szarejko

3. Informacja o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych lub
artystycznych.

2019 — obecnie: adiunkt; Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska, Wydziat
Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slaski w Katowicach; ¥ etatu

2018 — 2019: starszy wykladowca; Katedra Genetyki, Wydzial Biologii i Ochrony
Srodowiska, Uniwersytet Slaski w Katowicach; % etatu

2006 — 2018: adiunkt; Katedra Genetyki, Wydzial Biologii i Ochrony Srodowiska,
Uniwersytet Slaski w Katowicach; pelny etat

2006 — 2007: post-doc; Seoul National University, College of Agriculture and Life Sciences,
Korea Poludniowa

2005 — 2006: asystent naukowo-dydaktyczny; Katedra Genetyki, Wydzial Biologii
i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet Slaski w Katowicach; 9/10 etatu

2002 - 2005: asystent naukowo-dydaktyczny;, Katedra Genetyki, Wydzial Biologii
i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet Slaski w Katowicach; ¥ etatu

2000 — 2001: pracownik inzynieryjno-techniczny, Katedra Genetyki, Wydziat Biologii
i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet Slaski w Katowicach.

4. Omowienie osiagnie¢, o ktorych mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 Ustawy.
a) Tytul osiggniecia naukowego:
Identyfikacja 1 charakterystyka genéw odpowiedzi na stres suszy u jeczmienia z

wykorzystaniem metod globalnej analizy transkryptomow i szczegdlnym uwzglednieniem
genow odpowiedzi na stres suszy ulegajacych ekspresji w korzeniach



b) Publikacje wchodzace w sklad osiagniecia naukowego

"Warto§¢ wskaznika Impact Factor (IF) wedtug Journal Citation Reports (Thomson Reuters) dla artykutow
naukowych opublikowanych przed rokiem 2019 podano zgodnie z rokiem ich opublikowania; dla publikacji z
roku 2019 podano IF 5-letni,

“Punktacje MNiSW dla poszczeg6lnych publikacji podano zgodnie z punktacja okre§lona w wykazie czasopism
naukowych obowigzujacym na koniec roku kalendarzowego, w ktorym ukazata si¢ publikacja,

*Dodatkowo, ze wzgledu na zmiany w sposobie wyliczania punktow dla czasopism, podano punktacje MNiSW
wedhug wykazu obowigzujacego od 18 grudnia 2019 roku,

“Cytowania publikacji podano za baza Web of Science (WoS).

Dane bibliograficzne IF | MNiSW? | MNiSW | Cytowania®
(biezace)’

1. Janiak A, Kwasniewski M, Szarejko 1.
2016. Gene expression regulation in roots
under drought. Journal of Experimental
Botany 67(4): 1003-14

5,83 45 140 54

Moj udziat w powstaniu tej publikacji oceniam na 90%. M6j wktad polegat na opracowaniu
koncepcji manuskryptu, wykonaniu syntezy dostgpnych informacji o genach
zaangazowanych w regulacje odpowiedzi na susz¢ w korzeniach ré6znych gatunkéw roslin,
przygotowaniu tresci manuskryptu i rycin oraz koncowej redakcji tekstu po otrzymanych
recenzjach. Jestem autorem korespondencyjnym tego artykutu.

2. Janiak A, Kwasniewski M, Sowa M,
Gajek K, Zmuda K, Koécielniak J,
Szarejko 1. 2018. No time to waste:
transcriptome study reveals that drought
tolerance in barley may be attributed to 4,106 40 100 7
stressed-like expression patterns that exist
before the occurrence of stress. Front.
Plant Sci. 8:2212. doi:
10.3389/fpls.2017.02212

Moj udziat w powstaniu tej publikacji oceniam na 70%. Mo6j wktad polegal na opracowaniu
koncepcji  badan, =zaplanowaniu niezbgednych eksperymentéw, wykonaniu analiz
molekularnych zwigzanych z izolacjg 1 oczyszczaniem RNA, wykonaniu annotacji sond z
uzytej mikromacierzy wzgledem genomu jgczmienia, przeprowadzeniu bioinformatycznej
analizy genow ulegajacych zrdznicowanej ekspresji podczas stresu, z wykorzystaniem
dostepnych baz danych obejmujacych funkcje i ontologie genéw, przeprowadzeniu
szerokiej analizy danych literaturowych w celu przyporzadkowania zidentyfikowanych
gendw do okreslonych $ciezek metabolicznych 1 procesow biologicznych, opracowaniu
uzyskanych wynikdéw, przygotowaniu tresci manuskryptu, tabel i rycin oraz koncowej
redakcji tekstu po otrzymanych recenzjach. Jestem autorem korespondencyjnym tego
artykutu.




3. Janiak A, Kwasniewski M, Sowa M,
Kuczynska A, Mikotajczak K,
Ogrodowicz P, Szarejko I. 2019. Insights
into barley root transcriptome under a
mild drought stress with the emphasis on
gene expression regulatory mechanisms.
Int. J. Mol. Sci. 20, 6139;
https://doi.org/10.3390/ijms20246139

4331 | 140 140 0

Moj udziat w powstaniu tej publikacji oceniam na 80%. Mo6j wktad polegat na opracowaniu
koncepcji badan, zaplanowaniu niezbednych eksperymentow, przeprowadzeniu zbioru
materiatu do analiz transkryptomoéw lisci i korzeni, oczyszczeniu i przygotowaniu prob RNA
do rozpoczecia procedury hybrydyzacji z mikromacierza, wykonaniu annotacji sond z uzytej
mikromacierzy wzglgdem nowej wersji genomu j¢czmienia, przeprowadzeniu
bioinformatycznej analizy gendéw ulegajacych zroznicowanej ekspresji podczas stresu, z
wykorzystaniem dostgpnych baz danych obejmujacych funkcje i1 ontologie gendw,
wytypowaniu z catej puli zidentyfikowanych transkryptow tych genow, ktore koduja
czynniki transkrypcyjne, porOwnaniu zmian w transkryptomach korzeni jeczmienia
zachodzacych pod wplywem stresow o zréznicowanej intensywnosci, przeprowadzeniu
szerokiej analizy danych literaturowych w celu przyporzadkowania zidentyfikowanych
genéw do okreslonych $ciezek metabolicznych i1 procesdOw biologicznych, nakresleniu
mozliwych zaleznos$ci regulacyjnych, zaleznych od =zidentyfikowanych czynnikow
transkrypcyjnych, opracowaniu uzyskanych wynikoéw, przygotowaniu tre$ci manuskryptu,
tabel 1 rycin oraz koncowej redakcji tekstu po otrzymanych recenzjach. Jestem autorem
korespondencyjnym tego artykutu.

e Sumaryczny IF publikacji wchodzacych w sktad osiggniecia naukowego: 14,261

e Sumaryczna liczba punktow MNiSW publikacji wchodzacych w sktad osiagnigcia
naukowego, wedtug roku publikacji: 225

e Sumaryczna liczba punktow MNiSW publikacji wchodzacych w sklad osiagnigcia
naukowego, wedtug wykazu z dnia 18 grudnia 2019: 380

c) Patenty wchodzace w sklad osiagniecia naukowego

1. Janiak A., Kwasniewski M., Guzy-Wrobelska M., Sowa M. 2019. Patent nr 233338
na wynalazek: “Sekwencja starterow i sposob analizy poziomu ekspresji gendéw
HvDHN4, HvDHN7, HvPRX6 1 HvPRX10 jeczmienia oraz sposob identyfikacji
odmian jeczmienia tolerancyjnych na susze”; [75 pkt]

2. Janiak A., Kwasniewski M., Guzy-Wrobelska M., Sowa M. 2019. Patent nr 233339
na wynalazek: “Sekwencja starterow dla sekwencji genomowych genéw HvDHN4,
HvDHN7, HvPRX6 1 HvPRX10 1 sposob amplifikacji ich fragmentow genomowych
oraz sposob genotypowania odmian jeczmienia na podstawie identyfikacji alleli tych
genow”’; [75 pkt]



Punktacja za patenty podana na podstawie Rozporzadzenia MNiSW z dnia 22 lutego2019 r., w sprawie
ewaluacji jakos$ci dziatalnosci naukowe;j

Uzyskane patenty stanowig rezultat prac badawczych prowadzonych w ramach
projektu POLAPGEN-BD. M¢j udziat w powstaniu kazdego z nich wynosi 40% i jest
wynikiem przeprowadzonej analizy ekspresji genow opartej o linie i odmiany jeczmienia o
zroznicowanej tolerancji na stres suszy, polgczonej z genotypowaniem tych odmian pod
wzgledem alleli dla zidentyfikowanych gendw, istotnych z punktu widzenia odpowiedzi
jeczmienia na stres suszy. Mo6j wktad w ich powstanie polegatl na wytypowaniu genéw w
sposob istotny zaangazowanych w odpowiedz na suszg, ktorych ekspresje mozna badaé z
wykorzystaniem liSci jako materialu wyjSciowego, zaprojektowaniu starterow do
przeprowadzenia odpowiednich amplifikacji z wykorzystaniem cDNA i genomowego DNA,
zaprojektowaniu profili reakcji amplifikacji oraz przygotowaniu tresci wnioskow do Urzedu
Patentowego RP.

d) Omo6wienie celu naukowego w/w prac i osiagnietych wynikow

Susza jest jednym z czynnikdéw abiotycznych majacych istotny, negatywny wplyw na
plon roslin uprawnych 1 zmniejszenie wydajnosci produkcji rolnej, co pociaga za soba
obnizenie bezpieczenstwa zywnosciowego. Dlatego tez w ostatnich latach ktadzie si¢ coraz
wigkszy nacisk na badania majace na celu minimalizowanie skutkow tego zjawiska. Waznym
aspektem tych badan jest dokladne poznanie mechanizméw odpowiedzi na stres suszy u
roslin uprawnych oraz poszukiwanie czynnikow genetycznych i1 molekularnych mogacych
poprawi¢ tolerancje roslin na ten stres. Wskazanie genow tolerancji na stres suszy jest
pierwszym warunkiem do zainicjowania programow hodowlanych w kierunku otrzymania
odmian utrzymujacych wysoki plon nawet w warunkach przejSciowych niedoborow wody.
Niemniej jednak, istotng trudnos$cia w wyborze takich genow jest niezwykle ztozony
mechanizm odpowiedzi ro$lin na stres, w ktory zaangazowanych jest bardzo wiele genéw
kodujacych biatka uczestniczace w szerokim spektrum $ciezek biochemicznych 1
regulujacych niemal wszystkie procesy fizjologiczne rosliny. Zakres zmian obserwowanych
na poziomie molekularnym jest jednoczesnie zalezny od dlugosci trwania stresu oraz od
stopnia jego natgzenia, a takze od fazy rozwojowej rosliny, podczas ktorej do§wiadcza ona
niedoboru wody. Ogoélnie, wyrézni¢ mozna dwie gldwne strategie, za pomocg ktorych rosliny
radza sobie ze stresem suszy. Pierwsza jest przejsciowa reakcja na niedobor wody polegajaca
przede wszystkim na zredukowaniu transpiracji poprzez zamknigcie aparatow szparkowych
oraz ochronie przed utrata wody przez uruchomienie proceséw osmoprotekcyjnych. Z kolei
druga, bardziej dtugofalowa strategia obejmuje wprowadzenie wigkszych zmian na poziomie
rozwojowym prowadzgcych do rozwoju systemu korzeniowego, zredukowaniu powierzchni
lisci, ochronie komorek przed uszkodzeniami powodowanymi przez stres oksydacyjny, a
takze dalszym dostosowaniu mechanizméw osmotycznych do zmniejszonej dostepnosci wody
w glebie (Hu and Xiong, 2014). Oba mechanizmy wigza si¢ z istotng przebudowg
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metabolizmu, odzwierciedlong na poziomie zmian w ekspresji genow odpowiedzialnych za
wiele proceséw zyciowych zachodzacych w komorkach.

Jednoczesnie nalezy podkresli¢, ze zdecydowana wigkszos¢ badan nad mechanizmami
odpowiedzi roslin na stres suszy koncentruje si¢ na procesach zachodzacych w nadziemnych
czesciach rosliny, przede wszystkim w liciach. Znacznie mniej badan dotyczy korzeni, cho¢
to wilasnie system korzeniowy jest pierwszym miejscem, ktore doswiadcza stresu zwigzanego
z niedoborem wody i pozwala na detekcje oraz poOzniejsze przekazanie sygnatu o
zmniejszajacej si¢ dostepnosci wody w poditozu. Z tego tez wzgledu korzenie wydaja si¢
kluczowym organem, w duzej mierze decydujacym o efektywnosci odpowiedzi na stres
niedoboru wody ostatecznie w catej roslinie.

Biorac pod uwage role systemu korzeniowego w percepcji stresu suszy, za glowny cel
prowadzonych badan postawiono sobie identyfikacje gendéw zwigzanych z odpowiedzia
na stres niedoboru wody w Kkorzeniach jeczmienia, jednego z waznych gatunkow
uprawnych zbdz, ktorag prowadzono w oparciu o globalng analize transkryptomow. Wybor
takiej metody analitycznej podyktowany byl wspomniang zlozonosciag odpowiedzi roslin na
susz¢ na poziomie molekularnym, dajac szanse¢ na odkrycie mozliwie petnego spektrum
czynnikow 1 stojacych za nimi mechanizméw biochemicznych, odpowiedzialnych za reakcje
na niedobor wody. Otrzymane wyniki zostaly przedstawione w publikacjach stanowiacych
glowne osiagnigcie naukowe, a takze staty si¢ podstawg do uzyskania dwoch patentow, w
ktorych wykorzystano cze$¢ rezultatow otrzymanych z analiz transkryptomicznych.

Charakterystyka mechanizmow regulacji ekspresji genow w korzeniach podczas
stresu suszy

Wazng czeScig prowadzonych prac bylo nakreSlenie znanych mechanizméw, ktore
regulujg ekspresje genéw w warunkach niedoboru wody w glebie. Do tego celu postuzyta
przygotowana przeze mnie praca przegladowa (Janiak i inni, 2016), koncentrujaca si¢ na
zebraniu dotychczasowej wiedzy o $ciezkach sygnalizacji stresu suszy oraz o spektrum
czynnikow transkrypcyjnych kontrolujacych ekspresj¢ gendw odpowiedzi na susze
dziatajacych w korzeniach r6znych gatunkéw roslin.

Dostgpne dane na temat mechanizméw molekularnych kontrolujacych odpowiedZ na
stres suszy w korzeniach wskazuja, ze percepcja tego stresu moze zaleze¢ od dziatania kinazy
histydynowej homologicznej do kinazy SInl drozdzy, ktdra zwigzana jest z monitorowaniem
zmian w ci$nieniu turgorowym komorki (praca przegladowa: Janiak i inni, 2016; za Urao i
inni, 1999). W momencie pojawienia si¢ niedoboru wody w glebie, geny kodujace homologi
kinazy SInl ulegaja wzmozonej ekspresji, prowadzac do aktywacji kaskady transdukcji
sygnatu opartej o fosforylacje, w ktorej rolg moga odgrywaé kinazy MAPK, co stwierdzono w
badaniach prowadzonych dla jabtoni (praca przegladowa: Janiak i inni, 2016; za Peng i
inni, 2006). Sciezka przekazywania sygnatéow komorkowych zalezy takze od obecnosci
reaktywnych form tlenu (Reactive Oxygene Species, ROS), przy czym analizujgc dostepne



dane trudno jest jednoznacznie oddzieli¢ mechanizmy przekazywania sygnalu 0 stresie
niedoboru wody za pomocg ROS od zjawiska stresu oksydacyjnego, ktory pojawia si¢ na
skutek suszy w komorkach korzeni i jest procesem niekorzystnym, wymagajacym wilaczenia
sciezek antyoksydacyjnych chronigcych komponenty komoérki przed mozliwymi
uszkodzeniami (praca przegladowa: Janiak i inni, 2016).

Istotng role w odpowiedzi na stres w korzeniach petnig takze hormony ro$linne,
przede wszystkim kwas abscysynowy (ABA), ktory mozna okresli¢ jako uniwersalny hormon
odpowiedzi na stres, dzialajacy takze w czesci nadziemnej rosliny. Hormon ten wchodzi w
interakcj¢ ze Sciezkg auksynows, a balans migdzy ABA i auksyng jest istotny dla utrzymania
wzrostu korzeni i rozwoju wlosnikéw przy umiarkowanym niedoborze wody w glebie (praca
przegladowa: Janiak i inni, 2016; za Xu i inni, 2012).

Percepcja stresu suszy pociaga za sobg zmiany w ekspresji szeregu genow kodujacych
czynniki transkrypcyjne, nalezacych do wielu réznych rodzin, miedzy innymi do rodziny
DREB, AP2/ERF, NAC, bZIP, MYB/MYC, CAMTA, Alfin-like, Q-type ZFP, WRKY czy
HD-START. Z kolei ich aktywacja (lub represja) prowadzi do modulacji takich procesow jak
synteza osmoprotektantéw, w tym dehydryn, biatek LEA i chaperonéw, uruchomienie
systemOw antyoksydacyjnych i detoksyfikacyjnych, zmiany w regulacji transportu jonowego,
zmiany w kontroli cyklu komoérkowego, oddychaniu komérkowym czy syntezy szeregu
wtornych metabolitow. Przemiany te, szczegélnie w stresie 0 mniejszym nat¢zeniu, moga
stymulowa¢ Wwzrost korzeni na dlugo$¢, tworzenie zawigzkow korzeni bocznych i1
wyksztatcanie wigkszej proporcji masy korzeni do masy czgsci nadziemnej roslin, prowadzac
z jednej strony do aktywnego poszukiwania wody w glebszych warstwach gleby z
jednoczesnym ograniczeniem jej utraty w procesie transpiracji (praca przegladowa: Janiak i
inni, 2016).

Nakreslone powyzej mechanizmy zwigzane z regulacja odpowiedzi na stres suszy w
korzeniach stanowily punkt wyjscia do przeprowadzenia szczegotowych badan
laboratoryjnych nad okresleniem mechanizméw aktywnych podczas odpowiedzi na stres
niedoboru wody przede wszystkim w tym organie. W badaniach tych postuzono si¢ globalng
analizg transkryptomow korzeni dwoch genotypdéw jeczmienia: syryjskiej linii hodowlanej
Cam/B1/C108887//C105761 (CamB), charakteryzujacej si¢ wysoka tolerancja na stres suszy
oraz europejskiej odmiany Maresi o nizszej tolerancji na ten stres. Obok transkryptomow
uzyskanych z korzeni analizowano takze transkryptomy z drugiego liScia, dzigki czemu
mozliwy byt wglad w zamiany na poziomie ekspresji genow zarowno w cz¢sci podziemne;j
jak 1 nadziemnej rosliny. Pozwolilo to na ocene, czy geny ulegajace zréznicowanej ekspresji
w korzeniach sg specyficznie zwigzane z odpowiedzig na stres w tym organie, czy tez maja
znaczenie w odpowiedzi na susze takze w cze$ci nadziemnej. Ponadto, mozliwe byto
wytypowanie mozliwie pelnego spektrum gendéw potencjalnie zwigkszajacych tolerancje na
stres suszy, niczaleznie od analizowanego organu. Przeprowadzone eksperymenty
obejmowaty takze traktowanie roslin dwoma poziomami stresu suszy, dla uproszczenia



okreslonymi jako stres silny, w ktorym dostepno$¢ wody dla roslin znajdowata si¢ na granicy
trwalego punktu wigdnigcia (Janiak i inni, 2018) oraz jako stres umiarkowany, w ktorym
ilo§¢ wody w podtozu znajdowala si¢ na poziomie wody trudno dostgpnej (Janiak i inni,
2019). Omawiane analizy prowadzone byly w ramach interdyscyplinarnego projektu
POLAPGEN-BD, obejmujacego 23 zadania badawcze, a finansowanego w ramach Dziatania
1.3, poddziatania 1.3.1 Programu Operacyjnego Innowacyjna Gospodarka 2007-2013. W
projekcie tym bytam kierownikiem zadania 19, ktérego celem byta analiza globalnych
profili ekspresji genow u form jeczmienia tolerancyjnych i wrazliwych na susze.

Przeprowadzone analizy transkryptoméw pozwolity na osiggnigcie nastepujacych

rezultatow:

1. Wskazano grupe genéw potencjalnie zwigkszajacych tolerancje na stres suszy

Ze wzgledu na fakt, ze w prowadzonych analizach wykorzystano dwie odmiany
jeczmienia roznigce si¢ stopniem tolerancji na stres niedoboru wody, mozliwie bylo
wytypowanie gendéw potencjalnie podwyzszajacych tolerancje na ten stres. Generalng
obserwacja jakiej dokonano bylo stwierdzenie, ze u genotypu tolerancyjnego — CamB, liczba
gendow ulegajacych zroznicowanej ekspresji pod wpltywem silnej suszy byla zdecydowanie
nizsza niz u odmiany Maresi, bardziej wrazliwej na ten stres. Obserwacja ta stata si¢
przestanka do sprawdzenia, czym roznig si¢ transkryptomy obu analizowanych genotypow
rosngcych w warunkach kontrolnych i porownanie tych réznic do listy genéw o
zréznicowanej ekspresji podczas suszy. Przyjeto zatozenie, ze linia CamB moze
charakteryzowa¢ si¢ podwyzszonym poziomem ekspresji okreslonych genow jeszcze w
warunkach kontrolnych, podczas gdy u odmiany Maresi geny te podlegaja aktywacji dopiero
w warunkach stresu. I podobnie, geny o inicjalnie nizszej ekspresji w linit CamB moga u
odmiany Maresi ulega¢ wyhamowaniu ekspresji dopiero podczas suszy. Zatozenie to jest
ilustracja hipotezy, ze okreslona pula genow moze stanowi¢ o lepszej adaptacji do warunkéw
suszy u tolerancyjnego genotypu, ze wzgledu na aktywacje (lub wyciszenie) odpowiednich
komponentow wybranych S$ciezek biochemicznych jeszcze przed nastaniem suszy,
przygotowujac niejako metabolizm komoérkowy do szybszej reakcji w momencie pojawienia
si¢ niedoboru wody w glebie.

Ogotem zidentyfikowano 170 takich gendéw charakterystycznych wylacznie dla
korzeni, 237 gendéw charakterystycznych dla lisci oraz 99 gendéw spetniajagcych wspomniane
zalozenie W obu analizowanych organach. Charakterystyke duzej grupy z tych gendéw
przedstawiono w pracy Janiak i inni (2018). W niniejszym opracowaniu warto wspomnie¢
kilka z nich, ktore ilustruja potencjalng rolg wybranych mechanizmow molekularnych w
odpowiedzi na stres suszy w korzeniach jeczmienia. Jednym z takich gendw jest gen kodujacy
czynnik transkrypcyjny ICEl, ktory reguluje ekspresje czynnikow transkrypcyjnych
CBF/DREB1. Gen DREB1 jest znanym czynnikiem podwyzszajacym tolerancje na stres



suszy (Zhang et al., 2013), stad jego regulator ICE1l rowniez jest dobrym kandydatem
istotnym w budowaniu tolerancji na ten stres. W przeprowadzonym eksperymencie
zaobserwowano, ze ekspresja genu ICE1l byla wyzsza w korzeniach genotypu CamB w
porownaniu do odmiany Maresi juz w warunkach kontrolnych, po czym podczas stresu suszy
jego ekspresja ulegta podwyzszeniu u obu genotypow i w obu analizowanych organach.
Wskazuje to na jego zwigzek z odpowiedzig na stres w catej roslinie, przy czym mozliwe jest,
ze pierwotny efekt jego dziatania ma miejsce wlasnie na poziomie systemu korzeniowego.
Dodatkowo, badania nad transgenicznymi roslinami Arabidopsis rosngcymi w warunkach
stresu osmotycznego wskazuja, ze nadekspresja genu ICE1l prowadzi do wyksztatcania
dhuzszego korzenia gldéwnego i wickszej liczby korzeni bocznych (Xu i inni, 2014), co
stanowi dobrg przestanke do dalszych badan nad tym genem takze u ro$lin jednoliSciennych.

Ciekawym genem, ktory rowniez wykazywal inicjalnie wyzsza ekspresje w
korzeniach linii CamB w poroéwnaniu do Maresi w warunkach kontrolnych, natomiast po
zadzialaniu stresu jego ekspresja rosta w korzeniach odmiany Maresi i malata w liciach obu
genotypow, jest gen kodujacy czynnik transkrypcyjny BEE z rodziny bHLH. Dane
literaturowe sugeruja, ze czynniki transkrypcyjne BEE s3 pozytywnymi regulatorami
sygnalizacji  brassinosteroidow 1 jednocze$nie pelnig role mediatorow miedzy
antagonistycznymi interakcjami odpowiedzi na brassinosteroidy i ABA. Profil ekspresji
zidentyfikowanego czynnika transkrypcyjnego sugeruje jego odmienng rol¢ w odpowiedzi na
stres suszy w lisciach i korzeniach. Nie mozna wykluczyé¢, ze jego aktywacja w czesci
podziemnej moze wptywaé na utrzymanie wzrostu Systemu korzeniowego podczas stresu, co
sugerujg dane dla linii z nadekspresja genéw BEE u Arabidopsis (Friedrichsen et al., 2002).

Profil ekspresji zgodny z zatozong hipoteza spelnity takze dwa geny zwigzane ze
$ciezka syntezy brassinosteroidow: gen DET2 zaangazowany we wczesng fazg syntezy tych
hormondw, ktory charakteryzowal si¢ wyzsza inicjalng ekspresja w korzeniach linii CamB
oraz gen CYP90D1 dzialajacy pdzniej w tej $ciezce 1 wykazujacy nizszg inicjalng ekspresje u
genotypu tolerancyjnego na stres suszy. Badania nad Arabidopsis sugerujg, ze niskie stezenie
egzogennych brassinosteroidow promuje wzrost korzeni, natomiast wysokie stezenia hamuja
ten proces (Gonzalez-Garcia et al., 2011). Zaobserwowany schemat ekspresji wspomnianych
genéw sugeruje, ze wilasciwa proporcja enzyméw z rdéznych etapow biosyntezy tych
hormon6éw moze mie¢ istotne znaczenie dla utrzymania optymalnej ilo$ci brassinosteroidow
w Kkorzeniach podczas stresu niedoboru wody, prawdopodobnie umozliwiajacej podtrzymanie
wzrostu korzeni, ze szczegolng rolg biatka CYP90D1 w modulowaniu tempa syntezy tych
hormondw.

Ciekawym 1 niezbadanym do tej pory u roslin genem, ktoéry rowniez charakteryzowat
si¢ nizszym inicjalnym poziomem ekspresji w korzeniach linii CamB w pordéwnaniu do
Maresi jest homolog genu ULK4. Gen ten opisano u cztowieka i drozdzy jako zwigzany
miedzy innymi z procesem autofagii, uruchamianym w okresie glodu (Mizushima, 2010;
Lang et al., 2014). Nizsza inicjalna ekspresja jego homologa w korzeniach genotypu
tolerancyjnego i obnizenie jego ekspresji w korzeniach odmiany Maresi podczas suszy moze



wskazywac¢ na konieczno$¢ zahamowania autofagii w korzeniach, sprzyjajac podtrzymaniu
wzrostu komoérek pomimo czasowego ograniczenia dostgpnosci produktow fotosyntezy.

Poza wymienionymi powyzej przyktadami genow o potencjalnej roli w ksztattowaniu
lepszej tolerancji na susze¢ u jeczmienia, zidentyfikowano takze szereg innych genéw, ktore
moga odgrywac istotng role w tolerancji na niedobér wody. Biorg one udzial w takich
procesach jak translacja, przekazywanie sygnalow komoérkowych za posrednictwem jonow
wapnia, regulacji tworzenia cytoszkieletu aktynowego, procesach defosforylacji lub
wykazujace aktywno$¢ kinaz z domeng LIM, a takze uczestniczace w sygnalizacji zwigzanej
z odpowiednim st¢zeniem hormondw takich jak ABA czy etylen oraz w regulacji procesu
degradacji biatek poprzez ubikwitynacje (Janiak i inni, 2018).

2. Zidentyfikowano blisko 1740 genéw zwigzanych z odpowiedzia na silny stres
suszy specyficznych dla korzeni analizowanych genotypéw jeczmienia

Poza wytypowaniem genow o potencjalnej roli w tolerancji na stres niedoboru wody,
w puli gendw o zréznicowanej ekspresji zidentyfikowano takze czynniki, ktore okre§lono
jako zwigzane z odpowiedzig korzeni jeczmienia na suszg. Byly to geny wykazujace
zréznicowang ekspresje pod wpltywem stresu w pordéwnaniu do warunkéw kontrolnych
obserwowane u jednego lub obu badanych genotypow.

Zidentyfikowane geny koduja biatka zaangazowane w wiele proceséw biologicznych.
Do najbardziej istotnych statystycznie nalezy regulacja podzialdow komodrkowych, regulacja
metabolizmu DNA oraz replikacja. Z kolei najwigksza liczba gendéw zwigzana jest z
metabolizmem zwiazkéw niskoczasteczkowych, metabolizmem lipidow, przekazywaniem
sygnatow komorkowych a takze regulacjg cyklu komorkowego. W tej grupie zidentyfikowano
rowniez geny kontrolujgce metabolizm fruktozy, metabolizm lignin, biosynteze¢ kwasu
fitowego, metabolizm ATP czy sygnalizacj¢ za posrednictwem brassinostreroidéw. Cata
grupa tych genow pozwolita zatem na nakreslenie spektrum zmian jakie zachodza w
metabolizmie komorek systemu korzeniowego pod wptywem silnego stresu suszy (Janiak i
inni, 2018).

3. Zidentyfikowano geny ulegajace zréznicowanej ekspresji wylacznie w korzeniach
tolerancyjnego genotypu CamB podczas silnego stresu suszy

Analiza ontologii 170 genéw nalezacych do tej grupy pozwolita na wytonienie
nadreprezentowanych procesow biologicznych, w ktorych biorg one udziat (Janiak i inni,
2018, Tabela 3). Zaobserwowano, ze procesy te reprezentuja rozne aspekty metabolizmu,
przede wszystkim metabolizm zwigzkéw niskoczasteczkowych, metabolizm lipidéw oraz
ATP, a takze katabolizm biatek. Do nadreprezentowanych proceséw nalezaly rowniez
podziaty komorkowe oraz transdukcja sygnatow komoérkowych. W kazdej z tych grup
obserwowano geny charakteryzujace si¢ zarowno podwyzszong jak i obnizong ekspresja pod



wptywem suszy, co dodatkowo obrazuje duza dynamike przemian transkryptomu na skutek
stresu.

Dodatkowo, wyloniono dwa nadreprezentowane procesy biologiczne, szczegdlnie
charakterystyczne dla transkryptomow korzeni genotypu CamB (Janiak i inni, 2018, Fig. 4):
proces fosforylacji oraz procesy rozwojowe. W pierwszej kategorii zidentyfikowano geny
kodujace kinazy biatkowe, z ktorych wigkszo§¢ miata obnizong ekspresje¢ pod wplywem
suszy. W drugiej kategorii znalazty si¢: geny kodujace dwie kinazy z poprzedniej grupy
(zawigzang z metabolizmem ATP oraz kinaz¢ z domeng typu LIM) oraz pie¢ innych genow
kodujacych: biatko budujace pory w btonie jadrowej, biatko z domeng F-box, biatko z rodziny
transferaz uczestniczace w syntezie sktadnikow $ciany komorkowej, biatko o aktywnos$ci N-
acetylotransferazy zawigzane z odpowiedzig na ABA oraz liaz¢ zaangazowang w naprawe
DNA. Kazdy z tych gendéw charakteryzowat si¢ podwyzszong ekspresja na skutek stresu.

Ze wzgledu na fakt, ze zidentyfikowane geny ulegaly zrdznicowanej ekspresji
wylacznie w korzeniach genotypu bardziej tolerancyjnego na susz¢ mozna przypuszczac, ze
moga one rowniez odgrywaé role w budowaniu tolerancji, niemniej jednak sam fakt
obserwacji zroznicowanej ekspresji genoéw, bez dodatkowych kryteriow nie pozwala
jednoznacznie odrozni¢ czynnikéw odpowiedzi na stres, ktorych ekspresja wigze si¢
wylacznie z szeroko pojeta molekularng reakcja na niedobor wody, od czynnikow
podwyzszajacych tolerancje na stres. Niemniej jednak, nalezy wspomnie¢, ze jeden z genow o
podwyzszonej ekspresji zaobserwowanych w tej kategorii — kodujacy kinaz¢ z domeng LIM,
charakteryzowat si¢ takze wyzszym inicjalnym poziomem ekspresji w korzeniach CamB juz
w warunkach kontrolnych w poréwnaniu do odmiany Maresi. Moze on zatem byc¢
rozpatrywany jako jeden z istotnych kandydatow ulatwiajacych efektywna odpowiedz na stres
suszy, szczegoblnie, ze dane literaturowe wskazujg na role kinaz typu LIM jako swego rodzaju
biosensorow uczestniczacych w przekazywaniu sygnatow komorkowych miedzy cytoplazma
a jadrem komorkowym za posrednictwem cytoszkieletu aktynowego (Kadrmas and Beckerle,
2004). Stad tez moga one petlni¢ wazng funkcje¢ juz w pierwszej fazie percepcji niedoboru
wody w glebie i uczestniczy¢ w uruchamianiu dalszej kaskady odpowiedzi na stres, poprzez
aktywacje ekspresji odpowiednich czynnikow transkrypcyjnych.

4. Zidentyfikowano grupe genow kodujacych czynniki transkrypcyjne i inne biatka
odpowiedziane za regulacje ekspresji, zwigzane z odpowiedzia na niedobor wody
w korzeniach podczas umiarkowanego oraz silnego stresu suszy

W prowadzonych badaniach skoncentrowano si¢ takze na genach kodujgcych czynniki
transkrypcyjne oraz inne regulatory ekspresji gendw, ze wzgledu na to, ze stanowig one
pierwszg lini¢ odpowiedzi na stresy i od ich dziatania zalezg dalsze przemiany transkryptomu,
a co za tym idzie i metabolizmu komodrek. Wykonana analiza pozwolita na identyfikacj¢ 88
genow, ktore wykazywaty zroznicowang ekspresje w korzeniach podczas umiarkowanego
stresu suszy oraz 230 genow o zroznicowanej ekspresji podczas stresu silnego. Wskazano
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tacznie 42 geny z tej puli, ktore ulegaty zréznicowanej ekspresji niezaleznie od natezenia
stresu, 47 gendw specyficznych dla stresu umiarkowanego oraz 188 gendw dla stresu silnego.
Co istotne, w przypadku gendw wspélnych dla obu poziomoéw stresu wzor ich ekspresji nie
byt identyczny migdzy genotypami, a w przypadku pigciu transkryptow zanotowano
przeciwny profil ekspresji — jej podwyzszenie podczas umiarkowanej suszy, natomiast
obnizenie podczas suszy silnej. Wskazuje to na zroznicowany sposob regulacji ekspresji
gendow docelowych dla tych czynnikdéw, zaleznie od stopnia natezenia stresu (Janiak i inni,
2019).

Mozliwe mechanizmy dziatania 1 procesy biologiczne kontrolowane przez
zidentyfikowane czynniki transkrypcyje zostaty szerzej przedyskutowane w pracy Janiak i
inni (2019). W tym podsumowaniu mozna jednak zwroci¢ uwage na kilka genow, sposrod
dziesigciu, ktérych ekspresje zidentyfikowano u genotypu tolerancyjnego. Wsrod nich znalazt
si¢ gen wykazujacy podwyzszong ekspresje na skutek umiarkowanej suszy, kodujacy czynnik
CXC podobny do TSO1, ktory jest zwigzany z kontrola cyklu komorkowego, prowadzaca do
odpowiedniej organizacji merystemow wierzchotkowych pedu i korzeni, a jego wysoka
ekspresja u Arabidopsis pozwala na utrzymywanie podzialdéw komoérkowych w strefie
merystematycznej korzeni (Wang i inni, 2018).

U genotypu CamB zidentyfikowano takze dwa geny dla czynnikow transkrypcyjnych
z nadrodziny MYB, jeden o podwyzszonej, a drugi o obnizonej ekspresji pod wptywem obu
poziomow natgzenia suszy, przy czym tylko pierwszy z nich byt specyficzny dla genotypu
CamB w obu rezimach stresu. Pierwszy z tych genéw zwigzany jest Z represja odpowiedzi na
niedobdr azotu, z kolei drugi odpowiada za aktywacje Sciezki odpowiedzi na niedobodr fosforu
(Kiba i inni, 2018; Ruan i inni, 2017). Ze wzglgdu na to, ze niedobor azotu lub fosforu
wplywa na rozwdj systemu korzeniowego, wydaje si¢, ze wspomniane geny moga miec
istotny wptyw na wzrost korzeni, tworzenie korzeni bocznych lub wyksztatcanie wtosnikow,
nie tylko podczas niedoborow sktadnikow mineralnych, ale takze w odpowiedzi na suszg, CO
czyni z nich ciekawych kandydatow do dalszych badan nad ich mozliwg rola w ksztattowaniu
tolerancji na ten stres.

W korzeniach genotypu CamB stwierdzono takze rdznicowang ekspresj¢ genow
homologicznych do regulatorow odpowiedzialnych za  kondensacj¢ chromatyny oraz
rozpoznajacych znaczniki stanu metylacji histonow lub DNA. Ze wzglgdu na ich mozliwe
szersze dzialanie w kierunku regulacji ekspresji wigkszej puli gendow stanowig one rowniez
dobre geny kandydackie do dalszych analiz, ukierunkowanych na znaczenie regulacji
epigenetycznych w odpowiedzi na stres suszy.

Ciekawy profil ekspresji zaobserwowano takze dla genéw kodujacych czynniki
transkrypcyjne z rodziny Tify zwigzane z negatywna regulacja odpowiedzi na jasmoniany.
Obnizenie ekspresji jednego z nich (TIFY 3B) podczas umiarkowanego stresu
zaobserwowano wylacznie w korzeniach odmiany Maresi. Gen ten, i dwa inne z tej samej
rodziny, wykazywaty rOwniez obnizenie ekspresji u genotypu CamB, ale tylko podczas suszy
silnej. Obnizenie ekspresji wspomnianego genu u odmiany Maresi moze zmniejszaé represje
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ciezki sygnalizacji kontrolowanej przez jasmoniany, co moze mie¢ wplyw na nizsza
efektywnos¢ odpowiedzi na susze U tego genotypu. Z badan nad Arabidopsis wynika bowiem,
ze jasmoniany powodujg inhibicje wzrostu korzeni (Fernandez-Calvo i inni, 2011), co w
warunkach umiarkowanej suszy moze utrudnia¢ poszukiwanie wody w glebszych warstwach
gleby. Obserwacja podobnego obnizenia ekspresji genéw z rodziny Tify u genotypu CamB
podczas stresu silnego sugeruje, ze korzenie u linii tolerancyjnej moga przechodzi¢ podobna
reakcje, ale dopiero w warunkach skrajnego niedoboru wody w podtozu (Janiak i inni,
2019).

5. Zaproponowano mozliwe Sciezki regulacji ekspresji docelowych genow przez
cztery czynniki transkrypcyjne dzialajace pod wplywem umiarkowanej suszy

Wykorzystujac analize in slicio mozliwe bylo wskazanie gendéw dla czterech
czynnikow transkrypcyjnych, ktére posiadaty istotnie nadreprezentowang pule genow
docelowych, sposrod tych, ktore ulegaly zrdéznicowanej ekspresji w korzeniach podczas
umiarkowanego stresu suszy. Dwa z tych gendéw koduja czynniki transkrypcyjne z rodziny
bZIP (G-box binding factor 2; GBF2 oraz bZIP88), trzeci koduje czynnik odpowiedzi na szok
cieplny (HSFB2b), a ostatni nalezy do genéw z rodziny MYB (Janiak i inni, 2019, Tabela
4). Biorgc pod uwage obecno$¢ okreslonych sekwencji docelowych w promotorach tych
gendéw, mozliwe bylo utozenie ich w prawdopodobna kaskade regulacyjna rozpoczynajaca si¢
od negatywnej regulacji ekspresji genu GBF2 przez czynnik bZIP88 oraz pozytywnej
regulacji genu z rodziny MYB przez czynnik GBF2. Stwierdzono rowniez, ze gen HSFB2b
moze podlega¢ autoregulacji (Janiak i inni, 2019, Fig. 3).

Analizujac pule prawdopodobnych genéw docelowych, ktorych ekspresja moze by¢
regulowana przez wspomniane czynniki transkrypcyjne stwierdzono, ze naleza one do
roznych kategorii funkcjonalnych, obejmujgcych regulacje procesu transkrypcji, inicjacje
translacji czy synteze biatek rybosomalnych, a takze szeroko pojety metabolizm, sygnalizacje
odpowiedzi na stres, regulacj¢ procesow oksydoredukcyjnych, transport bltonowy czy tez
biogeneze plastydow. Geny te stanowig wigc prawdopodobne regulatory szerokiego spektrum
metabolizmu komoérkowego.

Nalezy jednak podkresli¢, ze uzyskane w tej czeSci analizy wyniki moga by¢
traktowane tylko jako wstepne zalozenie mozliwych interakcji migdzy okre§lonymi
czynnikami transkrypcyjnymi a ich prawdopodobnymi genami docelowymi. Stanowig one
dobry start do postawienia hipotez o mozliwych §ciezkach regulacyjnych aktywnych podczas
stresu suszy. Niemniej jednak, wymagajg dalszych szczegdlowych analiz nacelowanych na
pojedyncze geny, ktdre pozwola zweryfikowa¢ ich rzeczywista funkcje w odniesieniu do
regulacji odpowiedzi molekularnej w korzeniach jeczmienia na niedobor wody.
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6. Wysunieto hipoteze o potencjalnej roli czynnikéw zaangazowanych w proces
fotosyntezy w regulacji procesow oksydoredukcyjnych majacych miejsce w
komorkach korzeni podczas stresu suszy

Przeprowadzona analiza transkryptoméw roslin poddanych silnemu stresowi suszy
pozwolita na zidentyfikowanie grupy genow zaangazowanych w proces fotosyntezy, ktore
ulegaty zroznicowanej ekspresji nie tylko w lisciach, ale, co byto do$¢ zaskakujace, takze w
korzeniach badanych genotypoéw. Wsrod genow o podwyzszonej ekspresji w korzeniach pod
wplywem suszy znalazly si¢ migdzy innymi geny kodujace enzymy bezposrednio
uczestniczace w transferze elektronow, takie jak ferredoksyna, reduktaza ferredoksyna-NADP
czy biatka kompleksu rozktadajacego wodg. Zaobserwowano takze podwyzszenie ekspresji
genu kodujacego jedng z transferaz, zaangazowang W ten proces posrednio, poprzez kontrolg
syntezy filochinonu, wczesnego akceptora elektrondw w fotosystemie 1. Stwierdzono rowniez
podwyzszong ekspresje genu kodujacego czynnik sigma dla organellowej polimerazy RNA
oraz genu kodujacego biatko najprawdopodobniej zaangazowane w splicing intronow w
chloroplastowych transkryptach (Janiak i inni, 2018). Wskazuje to na wzmozong
transkrypcje 1 pozniejsza obrobke transkryptow powstajacych w plastydach korzeniowych.

Zaobserwowana zroznicowana ekspresja tych genéw w korzeniach pod wplywem
stresu suszy moze sugerowac¢ dwojaka funkcje kodowanych przez nie biatek w zaleznos$ci od
organu rosliny — udzial w procesie fotosyntezy w chloroplastach lisciowych oraz ochrong
komorek przed stresem oksydacyjnym za posrednictwem plastydow korzeniowych.
Zaproponowano zatem hipoteze, zaktadajaca, ze plastydy korzeniowe moga petni¢ funkcje
swoistego centrum antyoksydacyjnego podczas stresu, umozliwiajagcego wymiatanie wolnych
rodnikdw powstajagcych podczas dzialania wigkszosci stresow abiotycznych, w tym stresu
suszy. Hipoteza ta byla poparta nie tylko pojedyncza obserwacja zrdéznicowanej ekspresji
wspomnianych gendw w korzeniach podczas silnej suszy. Podobnie, analizujac
transkryptomy ro$lin poddanych suszy umiarkowanej rowniez stwierdzono zrdéznicowang
ekspresj¢ genow zwigzanych z fotosyntezg w tym organie (Janiak i inni, 2019). Ponadto,
przeglad danych literaturowych z globalnych analiz transkryptoméw wskazuje, Ze nie tylko w
korzeniach jeczmienia, ale i w korzeniach innych gatunkéw zanotowano podwyzszong
obecno$¢ transkrytow dla genéw zaangazowanych w fotosynteze. Wydaje si¢ zatem, Ze jest to
obserwacja do$¢ powszechna. Postawiona hipoteza wymaga jednak dalszych analiz,
dedykowanych wytacznie roli plastydow korzeniowych w stresie suszy i cho¢ wydaje si¢
kontrowersyjna, otwiera pole do giebszej eksploracji 1 weryfikacji roli tych organelli w
korzeniach podczas stresu oksydacyjnego.

7. Wskazano cztery geny, ktore moga shuzy¢ jako markery odpowiedzi na stres
suszy u jeczmienia, a metody ich analizy zostaly poddane ochronie patentowej
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Dodatkowo, warto podkresli¢, ze istotng warto§¢ dodang do zaprezentowanego
osiggnigcia stanowig patenty uzyskane na podstawie czeSci z otrzymanych wynikow,
chronigce dwie metody: metode analizy ekspresji oraz metode analizy wybranych wariantow
allelicznych czterech genow odpowiedzi na stres suszy. Wybrane geny koduja dwie
dehydryny oraz dwie peroksydazy, ktore charakteryzujg si¢ duzymi zmianami w poziomie
ekspresji pod wplywem suszy 1 moga stanowi¢ dobre geny markerowe odpowiedzi na ten
stres. Co istotne, ich ckspresja moze by¢ badana w liSciach, a wigc w organic latwiej
dostgpnym do analiz, niz system korzeniowy. Objecie ochrong patentowg tych metod
$wiadczy dodatkowo o mozliwosci praktycznego wykorzystania uzyskanych wynikéw i ich
przydatnosci w badaniach i dziataniach aplikacyjnych, szczegdlnie hodowli nowych odmian
jeczmienia o lepszej tolerancji na stres niedoboru wody.

Podsumowujac, do najwazniejszych osiagnie¢ przedstawionych prac nalezy zaliczy¢é:

1. Wskazanie, Ze tolerancja na stres suszy u jeczmienia moze zaleze¢ od aktywacji (lub
represji) niektorych gendw odpowiedzi na ten stres jeszcze w warunkach optymalnej
zawarto$ci wody w podlozu, pozwalajac na szybsza i lepsza aklimatyzacje do warunkow
stresu w momencie pojawienia si¢ SUSZY.

2. Wykazanie, ze wyzsza tolerancja na stres suszy u jeczmienia zalezy gtdéwnie od dziatania
gendw zaangazowanych w regulacje ekspresji, sygnalizacj¢ za posrednictwem jonow
wapnia lub hormonow, regulacji tworzenia cytoszkieletu oraz dziatania kinaz z domeng
LIM czy regulacji degradacji biatek poprzez ubikwitynacje oraz wskazanie konkretnych
gendw uczestniczagcych w wymienionych procesach biologicznych jako istotnych
kandydatéw podwyzszajacych tolerancje¢ na niedobor wody, ze szczegdlnym
uwzglednieniem genéw dziatajacych w korzeniach.

3. Wykazanie, ze odpowiedz systemu korzeniowego na susze silng wymaga uruchomienia
znacznie wigksze] liczby czynnikow transkrypcyjnych niz w przypadku stresu o
umiarkowanym natezeniu, a geny dla czynnikdéw transkrypcyjnych identyfikowane
wspolnie dla obu poziomow stresu wykazuja czesto rozny, genotypowo specyficzny profil
ekspresji w zalezno$ci od natgzenia niedoboru wody.

4. Wskazanie grupy dziesigciu genow kodujacych czynniki transkrypcyjne lub inne
regulatory ekspresji jako genow kandydackich podwyzszajacych tolerancje na stres suszy
u jeczmienia 1 dziatajacych na poziomie systemu korzeniowego.

5. Zaproponowanie mozliwych $ciezek regulacji ekspresji docelowych genow przez cztery
czynniki transkrypcyjne (z rodziny bZIP, MYB oraz HSF) dziatajace pod wptywem
umiarkowanej suszy w korzeniach jgczmienia.

6. Wykazanie, ze w systemie korzeniowym dochodzi pod wplywem suszy do aktywacji
gendw zaangazowanych w wybrane elementy procesu fotosyntezy i zaproponowanie
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hipotezy, ze plastydy korzeniowe moga petni¢ funkcje centréow antyoksydacyjnych
podczas stresu suszy.

7. Uzyskanie ochrony patentowej dla metod pozwalajacych na molekularng analizg czterech
genoéw mogacych stuzy¢ jako markery odpowiedzi na stres suszy u jeczmienia.

Przeprowadzone analizy transkryptomow pozwolity zatem na charakterystyke
szerokiego spektrum przemian molekularnych, jakie maja miejsce podczas stresu suszy w
korzeniach jeczmienia, dajac mozliwos¢ wytypowania potencjalnych genoéw kandydackich,
istotnych w ksztattowaniu tolerancji na niedobor wody. Nalezy zaznaczyé, ze chociaz
wykonana analiza danych ma w duzej mierze charakter opisowy, to jednoczesnie stanowi
cenny material otwierajacy droge do realizacji wielu kolejnych, szczegdtowych projektow
ukierunkowanych na badania pojedynczych gendéw lub grup gendow nalezacych do
pojedynczych $ciezek biochemicznych. Charakter zastosowanej metody analitycznej daje
bowiem mozliwo$¢ wgladu w wiele proceséw biologicznych jednoczesnie, co stanowi o jej
przydatnosci do pdzniejszej selekcji najbardziej istotnych procesdéw, ksztattujacych
odpowiedz na takie zjawisko jakim jest niedobor wody.

Charakter tej metody powoduje rowniez zasadnicza trudno$¢ w interpretacji
uzyskanych wynikow, poniewaz identyfikowane geny reprezentuja niemal wszystkie aspekty
fizjologii rosliny, ktore nietatwo utozy¢ w mozliwg sie¢ zalezno$ci 1 interakcji. Trudno$¢ ta
prawdopodobnie powoduje, ze zdecydowana wigkszo$¢ opublikowanych prac opartych 0
globalne badania transkryptoméw ogranicza si¢ w duze] mierze do przedstawienia
statystycznej analizy wynikow z niewielka dyskusja na temat funkcji wybranych genow. W
zaprezentowanych powyzej pracach starano si¢ unikngé podobnego podejscia. Przygotowujac
przedstawione publikacje przyjeto, ze obok analizy statystycznej wazna jest takze mozliwie
gleboka interpretacja biologiczna zaobserwowanych zmian, poniewaz tylko ona daje
mozliwo$¢ praktycznego wykorzystania uzyskanych wynikéw. Stad tez przedstawione prace
sa do$¢ obszerne, niemniej jednak ich glownym celem byto otwarcie drogi do weryfikacji
funkcji poszczegoélnych genow, pozwalajacej na przetestowanie postawionych hipotez w
oparciu o projekty dedykowane wybranym, szczegétowym aspektom odpowiedzi oraz
tolerancji na stres suszy u jeczmienia, szczegoOlnie na poziomie kontroli rozwoju i
funkcjonowania systemu korzeniowego.
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e) Omowienie pozostalych osiagnie¢ naukowo-badawczych

Poza przedstawionym powyzej osiggnigciem naukowym, moje pozostate
zainteresowania naukowe obejmowatly stosunkowo szeroki zakres tematyczny, cho¢ w duzej
mierze koncentrowaty si¢ wokot zagadnien dotyczacych identyfikacji, a takze izolacji genow
w oparciu o rézne podejécia metodyczne. Dane bibliograficzne do omawianych w tym
miejscu publikacji przedstawiono szczegotowo w wykazie zawartym w Zataczniku nr 3.

Tematyka prowadzonych przeze mnie badan obejmowala nastepujace
zagadnienia:
A. Analiz¢ molekularnych podstaw rozwoju wto$nikdw u jeczmienia, w tym:
A.l. ldentyfikacj¢ genow zwigzanych z morfogenezg wlosnikow w oparciu o
mapowanie genetyczne i klonowanie pozycyjne
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A.2. Badania transkryptomow i proteoméw mutantow wtosnikowych
B. Wykorzystanie  markerow  molekularnych ~ w  badaniach  genetycznych,
epigenetycznych oraz analizie zmiennoséci genetycznej w populacjach wybranych
gatunkow roslin i zwierzat
C. Badania odpowiedzi na stres suszy u jeczmienia w aspekcie identyfikacji genow i
QTL zwigzanych z procesami fizjologicznymi
D. Identyfikacja i charakterystyka genéw zwigzanych z produkcjg biomasy u jeczmienia

A.l. Analiza molekularnych podstaw rozwoju wlosnikow u jeczmienia w oparciu o
identyfikacj¢ genow zwiazanych z morfogeneza wloSnikow poprzez mapowanie
genetyczne i klonowanie pozycyjne

Moje zaangazowanie w ten nurt badawczy zwigzane jest tematyka, ktora podjetam
jeszcze w czasie doktoratu, w ktorym gldéwnym celem bylo okreslenie lokalizacji
chromosomowej czterech genéw odpowiedzialnych za rézne etapy morfogenezy wiosnikow u
jeczmienia. Pierwszg pracg z tego nurtu byla publikacja przedstawiajgc wyniki mojej pracy
doktorskiej (Janiak 1 Szarejko, 2007), ktéora pozwolita na zmapowanie gendéw
odpowiedzialnych za brak wlosnikow (rhll), zatrzymanie rozwoju wtosnikow w stadium
bulwki (rhpl), zahamowanie wzrostu szczytowego wiosnikow (rhsl) oraz tworzenie rzadkich
wlosnikow o nieregularnym rozmieszczeniu w obrgbie strefy wlosnikowej (rhil)
odpowiednio w chromosomach 7H, 1H, SH oraz 6H. Kontynuacja tych badan byta publikacja
Chmielewskiej i innych (2014), w ktorej moj udziat polegal na wysyceniu map
obejmujacych  wspomniane geny nowymi markerami molekularnymi, wraz z
przeprowadzeniem analizy otrzymanych wynikow 1 ich dyskusja w ostatecznej wersji
manuskryptu przygotowanego do druku. Zwienczeniem prac prowadzonych nad jednym ze
wspomnianych gendéw, genem rhll odpowiedzialnym za brak wtosnikéw u jeczmienia, byta
praca Gajewskiej i innych (2018), w ktorej udato si¢ wskaza¢ najbardziej prawdopodobny
gen kandydacki, ktorego mutacja prowadzi do bezwto$nikowego fenotypu u mutanta rhil.b,
wykorzystanego w tych analizach. Wspomniana publikacja oparta byta o wysokorozdzielcze
mapowanie genetyczne locus rhll oraz wykorzystanie dostgpnych danych o sekwencji
genomu jeczmienia w celu lokalizacji docelowego rejonu obejmujacego mapowany gen na
mapie fizycznej. Analiza ta doprowadzita do bardzo dobrego zawezenia obszaru na mapie
fizycznej 1 wskazania genu kodujacego jeden z czynnikoéw transkrypcyjnych z rodziny bHLH
z domeng LRL, jako kandydata odpowiedzialnego za pierwszy etap tworzenia wtosnikow —
ustanowienie wzoru ryzodermy. Moj udzial w omawianych badaniach polegal na
uczestnictwie w planowaniu niezbednych eksperymentow, szczegélnie tych, dotyczacych
ostatniego etapu prac obejmujacych analize rekombinantéw i wskazanie ostatecznego genu
kandydackiego. Wykonatam takze analiz¢ filogenetyczng gendéw z rodziny bHLH, co
pozwolito na przypisanie zidentyfikowanego kandydata do odpowiedniej porodziny genow
bHLH oraz zredagowatam ostateczng wersje¢ manuskryptu do publikacji. Co rowniez istotne,
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przedstawiona publikacja jest ilustracja pracy doktorskiej dr Patrycji Gajewskiej, wykonanej
w Katedrze Genetyki US, w ktérej bytam promotorem pomocniczym.

A.2. Analiza molekularnych podstaw rozwoju i funkcji wlo$nikow u jeczmienia w
oparciu o badania transkryptomow i proteoméw mutantéw wlosnikowych

W swoich badaniach nad rozwojem i funkcjg wtosnikéw bytam takze zaangazowana
w projekty oparte o analizy transkryptomow i proteomoéw mutantow wlo$nikowych, co
zaowocowalo wspotautorstwem lub pierwszym autorstwem kilku prac. Nalezy do nich
publikacja Kwasniewskiego i innych (2010), dotyczaca profilowania transkryptomow
mutantow wlo$nikowych jeczmienia oraz ich odmian wyjsciowych, ktéra pozwolita na
identyfikacj¢ 10 gendéw roznigcych mutanta bezwlosnikowego rhll.a od jego odmiany
wyj$ciowej Karat. Geny te prawdopodobnie biorg udziat w inicjacji rozwoju wlosnikow lub
regulacji tworzenia wzoru ryzodermy — pierwszym etapie determinujacym, ktore komorki
ryzodermy ostatecznie bedg zdolne do wyksztalcenia wypustki wlosnikowej. M6j udziat w tej
pracy polegal na analizie ekspresji wybranych gendw o zréznicowanej ekspresji metoda
qPCR, co pozwolito na weryfikacje wynikow uzyskanych za pomoca mikromacierzy.

Inne badania z moim udzialem, prowadzone w ramach projektu ,,EURoot - Enhancing
resource Uptake from Roots under stress in cereal crops” finansowanego z 7 Programu
Ramowego UE i realizowanego w Katedrze Genetyki US, dotyczyly roli wlosnikow w
odpowiedzi na stres suszy u jeczmienia (Kwasniewski i inni, 2016). W badaniach tych
rowniez wykorzystano mutanta bezwlosnikowego rhll.a oraz jego odmiang wyjsciowa Karat,
ktére poddano dzialaniu stresu suszy. Badano odpowiedz transkryptoméw korzeni 1 lisci tych
form na zadany stres, identyfikujac geny i kontrolowane przez nie mechanizmy molekularne
biorgce udzial we wczesnej odpowiedzi jeczmienia na niedobdér wody oraz odpowiedzi
poznej, charakterystycznej dla dlugotrwatego 1 silnego stresu suszy. Moj udziat w tej pracy
polegal na wspotuczestniczeniu w prowadzeniu stresu suszy, zbiorze tkanki i przygotowaniu
izolatow RNA do analiz mikromacierzowych oraz na interpretacji czesci wynikoéw
uzyskanych z roéznicowych analiz transkrytoméw. Dzieki przeprowadzonej w ten sposob
interpretacji danych mozliwe bytlo wysuniecie wniosku, Ze u mutanta pozbawionego
wlo$nikéw dochodzi do takich zmian w ekspresji genow, ktore §wiadcza o zachodzacych w
jego komorkach procesach degeneracyjnych, podczas gdy u odmiany o wlosnikach
normalnych w duzej mierze aktywne sa procesy chronigce przed stresem niedoboru wody.
Uzyskane wyniki pozwalaja zatem na stwierdzenie, ze obecno$¢ wlosnikow ma istotne
znaczenie w podtrzymywaniu homeostazy podczas suszy, a ro$liny bezwlosnikowe
doswiadczaja wigkszego stresu niz genotyp wyksztatcajacy wiosniki prawidtowe.

W cykl prac dotyczacych molekularnych podstaw rozwoju wlosnikow, choé
koncentrujacych si¢ tym razem nie na identyfikacji gendéw, lecz biatek, wpisuje si¢ takze
publikacja Janiak i innych (2012), ktérej celem byta analiza proteomu korzeni dwoch
mutantow wlosnikowych: bezwlo$nikowego mutanta rhll.b oraz mutanta rhpl.b o
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wlosnikach zatrzymanych w stadium bulwki oraz ich odmian wyjsciowych Karat i Dema.
Mo6j udziat w tej pracy polegat na zaprojektowaniu eksperymentdéw, izolacji biatek i
przeprowadzeniu dwukierunkowej elektroforezy dla prob uzyskanych z korzeni mutanta
rhpl.b oraz jej odmiany wyjSciowej Dema, wykonanie roznicowej analizy zeli 2D oraz
izolacji wybranych spotdéw, przygotowanie ich do analizy za pomoca spektrometrii masowej
oraz przeprowadzenie bioinformatycznej analizy zidentyfikowanych na tej podstawie biatek.
Ostatecznie, badania przedstawione w tej pracy pozwolity na identyfikacje tacznie 13 biatek
charakteryzujacych si¢ wigksza akumulacja u odmian wyjsciowych niz analizowanych
mutantow, co pozwolilo na ich powigzanie z procesem wyksztalcania wypustek ryzodermy.
Funkcje zidentyfikowanych biatek to migdzy innymi synteza ATP lub jego transport,
zaangazowanie w transport pecherzykowy, katabolizm glukozy, udzial w procesach
oksydoredukcyjnych, czy przekazywanie sygnatlow komorkowych.

B. Wykorzystanie markerow molekularnych w badaniach genetycznych,
epigenetycznych oraz analizie zmiennoS$ci genetycznej w populacjach wybranych
gatunkow roslin i zwierzat

Wszystkie omoéwione wczesniej prace dotyczace mapowania genetycznego i
klonowania pozycyjnego wymagaly ode mnie stosowania réznych systemow markeréw
molekularnych pozwalajacych na konstruowanie docelowych grup sprzezen pozwalajacych
na lokalizacje badanych gendw w chromosomach. Doswiadczenie zdobyte pod tym wzgledem
wykorzystalam takze w innych pracach, w ktorych niezbgdne bylo postugiwanie si¢
markerami DNA do analizy r6znych procesow lub zjawisk. Do takich prac nalezg publikacje
Filek i innych (2006) oraz Filek i innych (2008), w ktorych wykonatam analiz¢ metylacji
DNA w oparciu o markery typu MSAP, bedace modyfikacja techniki AFLP, pozwalajaca na
detekcje zmetylowanych cytozyn. Pierwsza z prac dotyczyla mozliwego zwigzku migdzy
metylacja DNA a procesem wernalizacji 1 kwitnienia u rzepaku, w ktorej wykorzystano rozne
kombinacje szczepienia wegetatywnych lub generatywnych wierzchotkowych czgéci pedu na
wernalizowanych lub niewernalizowanych podktadach. Stwierdzono, ze wigkszo$¢
obserwowanych roznic w analizowanych profilach MSAP $§wiadczyla o demetylacji, przy
czym wigkszy poziom demetylacji byl zwigzany raczej z procesem wernalizacji niz stanem
generatywnym wierzchotkéw pedu, co wskazuje na mozliwe réznice w aktywnosci genow
podczas wernalizacji i tranzycji do stanu generatywnego. Podobna analiza metylacji DNA
zostala rowniez wykonana w przypadku drugiej pracy, ktorej celem byto zbadanie mozliwego
ochronnego wplywu selenu na siewki rzepaku rosngce w obecnosci kadmu. Uzyskane wyniki
wskazaty, ze kadm moze wptywac na pojawianie si¢ zdarzen demetylacyjnych, a obecno$¢
selenu moze posiada¢ pewien potencjat w przywracaniu stanu metylacji, charakterystycznego
dla ro$lin rosngcych w warunkach kontrolnych.

Inng pracg opartg o markery molekularne byta publikacja Janiak i innych (2008), w
ktorej starano si¢ wykorzysta¢ technike amplifikacji PCR ze starterami o degenerowanej

19



sekwencji (DOP-PCR) do uzyskania markeréw SNP przydatnych w analizach molekularnych
u soi. Praca ta byta wynikiem mojego rocznego stazu podoktorskiego, ktory odbytam w Seoul
National Univeristy w Korei Potudniowej. Analizy, ktére przeprowadzilam w tej pracy
obejmowaty klonowanie i masowe sekwencjonowanie produktéw uzyskanych technikg DOP-
PCR dla réznych odmian soi, detekcje polimorfizméw typu SNP oraz bioinformatyczng
charakterystyke uzyskanych sekwencji. Otrzymane wyniki wskazaty, ze wigkszos¢
amplifikowanych loci pochodzita z genoméw chloroplastowego 1 mitochondrialnego, co
znacznie zmniejszyto skutecznos$¢ techniki DOP-PCR w generowaniu nowych markerow.
Niemniej jednak przeprowadzone analizy bionformatyczne pozwolity takze na detekcje i
charakterystyke paralogicznych sekwencji, dajac mozliwo$¢ pewnego wgladu w strukture
genomu soi, charakteryzujacego si¢ stosunkowo duza proporcja sekwencji zduplikowanych.

Doswiadczenie z analiz molekularnych opartych o systemy markerowe postuzyto
takze do przeprowadzenia analizy danych AFLP uzyskanych dla populacji $wiatlowki
naziemnicy eksponowanej na kadm (Augustyniak i inni, 2016). Glownym celem tej pracy
bylo sprawdzenie, czy wielopokoleniowa ekspozycja na kadm moze by¢ czynnikiem
selekcyjnym pozwalajagcym na wyksztatcenie bardziej efektywnych mechanizméw ochrony
DNA przez uszkodzeniami. Analizowane przez mnie dane AFLP wskazatly, ze porownywane
grupy osobnikoéw: kontrolna i eksponowana na kadm, nie r6znily si¢ od siebie pod wzgledem
zmienno$ci genetycznej, co wskazuje, ze ekspozycja na kadm nie spowodowata pojawienia
si¢ zmian mutacyjnych, ktére moglyby zosta¢ wykryte technikag AFLP.

Koleja praca, w ktorej moj udziat polegal na przeprowadzeniu analizy danych
uzyskanych za pomoca markerow molekularnych, byta praca Majki i innych (2019). Praca ta
dotyczyta okreslenia kompozycji genomu tetraploidalnych hybryd Festuca pratensis x Lolium
perenne oraz ich potomstwa z pokolenia F, i F3 za pomocg narzedzi cytogenetycznych oraz
markerow molekularnych typu ISSR. Przeprowadzona przez ze mnie analiza danych ISSR
wskazala, ze podczas mejozy zachodzacej u hybryd F. pratensis x L. perenne w przypadku
wigkszosci analizowanych loci dochodzi do tetrasomicznego sposobu ich segregacji.
Nieliczne loci wykazywaly segregacje disomiczng, a segregacja jednego z badanych loci
wskazywala na mozliwos$¢ tworzenia kwadriwalentow 1 losowej segregacji chromatyd. Taki
obraz sugeruje, ze mozliwy jest mieszany model dziedziczenia u hybryd Festulolium, jednak
z przewagg dziedziczenia tetrasomicznego.

Ostatni obszar badawczy z tej tematyki, dotyczyt zagadnien zwigzanych z analizg
zmienno$ci genetycznej w obrgbie populacji gatunkéw roslin SciSle chronionych lub
gatunkow inwazyjnych. Jedng z publikacji z tego obszaru jest praca dotyczaca oceny
zmienno$ci genetycznej marsylii czterolistnej, $cisle chronionego gatunku paproci wodne;,
ktory nie wystepuje juz w swoich naturalnych siedliskach w Polsce (Janiak i inni, 2014).
Praca ta prowadzona byla we wspotpracy z Centrum Dziedzictwa Przyrody Gérnego Slaska,
gdzie prowadzi si¢ prace nad ochrong gatunkdéw zagrozonych, a takze restytucja gatunkow
wymartych, do ktérych nalezy wlasnie marsylia czterolistna. W pracy tej postuzono si¢
materiatem pozyskanym z kolekeji polskich ogrodéw botanicznych, w ktérych prowadzona
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jest hodowla zachowawcza tego gatunku oraz materiatem z miejsc jego introdukcji w Polsce,
a takze probami zebranymi z naturalnych stanowisk marsylii czterolistnej zlokalizowanych na
terenie Europy (Niemcy, Francja, Stowacja). M¢j udziat w jej realizacji polegal na
zaplanowaniu schematu poboru préb i niezbednych eksperymentdéw, wykonaniu analizy
opartej o markery AFLP dla prob zebranych z populacji z siedlisk naturalnych na terenie
Niemiec 1 Francji, przeprowadzeniu analizy wynikdw opartej o podstawowe parametry
opisujace zmienno$¢ genetyczng populacji, a takze przygotowaniu manuskryptu do publikacji.
Uzyskane wyniki wskazaly na bardzo niski poziom zmienno$ci genetycznej kazdej z
analizowanych populacji i duze znaczenie rozmnazania wegetatywnego w propagacji tego
gatunku. Co istotne, zaobserwowano poréwnywalny poziom polimorfizmu wewnatrz
populacji pochodzacych z Polski a populacjami z naturalnych stanowisk w Europie. Wydaje
si¢ zatem, ze Kolekcje marsylii czterolistnej zachowane w polskich ogrodach botanicznych
charakteryzuja si¢ podobng ilo§ciowo pulg zmienno$ci genetycznej, jaka dzi§ wystepuje w
badanych siedliskach naturalnych. Taki wynik oznacza, ze wykorzystanie posiadanego w
Polsce materiatu daje szanse na restytucj¢ tego gatunku w jego historycznym zasiggu, z
zachowaniem zblizonej struktury genetycznej, jaka wyst¢puje obecnie na stanowiskach
naturalnych.

Pozostate prace z tego nurtu badawczego byly prowadzone we wspodlpracy z Katedra
Botaniki i Ochrony Przyrody US, a dotyczyly analizy zmiennoci genetycznej inwazyjnych
gatunkow rdestowcow z rodzaju Fallopia: F. japonica, F. sachalinensis i ich mieszanca F. x
bohemica (Bzdega i inni, 2012; Bzdega i inni, 2016). W pracach tych postuzono si¢
markerami AFLP do oceny zmienno$ci badanych populacji. Moje zaangazowanie w
powstanie tych publikacji polegato na wykonaniu analizy danych AFLP pozwalajacej na opis
badanych populacji pod wzgledem poziomu klonalnosci, zmiennos$ci molekularnej w obrebie
1 miedzy badanymi populacjami, dystansu genetycznego mig¢dzy populacjami, a takze
parametru ,,hybrid index”, pozwalajgcego na ocen¢ mozliwego udziatu sekwencji z genomow
rodzicielskich F. japonica i F. sachalinensis w genomie mieszanca F. X bohemica.
Przeprowadzone badania pozwolity na wykrycie istnienia zmienno$ci genetycznej w
wystepujacych w Polsce populacjach F. japonica — taksonie, ktory do tej pory uwazany byt za
pojedynczy klon rozprzestrzeniony na terenie Europy (Bzdega i inni, 2012). Taka obserwacja
moze wskazywac¢ na wielokrotne introdukcje tego taksonu w Europie. Stwierdzono takze, ze
poziom zmiennos$ci genetycznej populacji F. X bohemica jest wyzszy, w przypadku gdy
wystepuje on w sasiedztwie taksondw rodzicielskich, niz w przypadku populacji mieszancow
odizolowanych od taksonoéw rodzicielskich. Wydaje si¢ takze, ze gléwna przyczyng
obserwowanej wyzszej zmiennosci w populacjach F. x bohemica jest przede wszystkim ich
wspotwystepowanie z taksonem F. sachalinensis (Bzdega i inni, 2016). Taka obserwacja
moze mie¢ zatem znaczenie w projektowaniu metod zwalczania populacji tego inwazyjnego

gatunku rdestowcow.
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C. Badania odpowiedzi na stres suszy u jeczmienia w aspekcie identyfikacji
genow i QTL zwiazanych z procesami fizjologicznymi

Do analiz mieszczacych si¢ w tematyce naj$cis$lej] powigzanej z moim gtownym
osiggnieciem naukowym, w ktérych réwniez miatam swoj udziat, wpisuje si¢ praca Gudys i
innych (2018), dotyczaca mapowania loci QTL dla fizjologicznych i biochemicznych cech
zwigzanych z odpowiedzig jeczmienia na susz¢. Badania skladajgce si¢ na tg publikacje
prowadzone byly w oparciu o kilka odmian jeczmienia o zrdznicowanej tolerancji na stres
suszy, w tym takze odmian¢ Maresi oraz lini¢ CamB. Uzyskane wyniki pozwolity na
wytypowanie puli mozliwych genéw kandydackich dla zmapowanych loci QTL,
odpowiedzialnych za reakcj¢ jgczmienia na stres niedoboru wody. Méj udzial w powstaniu tej
pracy polegal na wytypowaniu grupy gendéw zwigzanych z odpowiedzig jeczmienia na stres
suszy, z wykorzystaniem danych uzyskanych z analizy transkryptoméw odmiany Maresi i
CamB oraz na identyfikacji polimorfizméw w tych genach miedzy rodzicami populacji
mapujacych. W ten sposdb mozliwe byto podzniejsze zmapowanie i okreslenie mozliwej ko-
lokalizacji miedzy genami kandydackimi zwigzanymi z odpowiedzig na susz¢ a badanymi
loci QTL. Taka ko-lokalizacj¢ stwierdzono miedzy rejonem QAETO/RC.2H, wyjasniajacym
duzy, bo ponad 20% zakres zmiennosci dla kinetyki transportu elektronéw przez fotosystem
IT a genem kodujacym jedng z peroksydaz zaangazowang w odpowiedz na stres oksydacyjny.
Podobng ko-lokalizacje zaobserwowano miedzy locus QdTRO/RC.2H.1 zwigzanym z
putapkowaniem elektronéw w centrach reakcyjnych fotosystemu II a genem kodujacym jedna
z transketolaz, mogaca uczestniczy¢ w cyklu Calvina.

Inng pracg z moim udziatem, ktora dotyczy analiz transkryptomicznych w kontekscie
stresu suszy jest publikacja Daszkowskiej-Golec i innych (2019), ktorej gléwnym celem
bylo okreslenie molekularnych podstaw regulacji procesu fotosyntezy podczas stresu suszy u
jeczmienia. Praca ta koncentrowata si¢ przede wszystkim na analizie transkryptomu lisci
odmiany Sebastian, wraz ze szczegoétowa analizg transportu elektronéw przez fotosystem 11,
wykonang na podstawie testu OJIP. Dodatkowo, wykorzystano w tej pracy takze wspominany
wczesniej genotyp CamB oraz odmiang Maresi, ktore poddano bardzo silnemu stresowi
suszy, rowniez analizujac efektywnos$¢ dziatania fotosystemu II u tych form. M¢j udziat w
tych badaniach byt stosunkowo niewielki, obejmujacy wspotuczestnictwo w prowadzeniu
stresu, pomiarach fluorescencji chlorofilu u odmiany Maresi 1 linii CamB oraz dyskusji czesci
z otrzymanych wynikow. Przeprowadzone analizy wykazaty, ze wplyw suszy na
funkcjonowanie aparatu fotosyntetycznego na poziomie fotosystemu Il jest podobny u
odmian europejskich Maresi 1 Sebastian, natomiast genotyp syryjski CamB doswiadcza
bardziej drastycznych, negatywnych zmian, swiadczacych o bardziej znaczacym uposledzeniu
przeptywu elektronow w obrebie fotosytemu II w zadanych warunkach stresu. Wydaje si¢
zatem, ze obserwowana we wczesniejszych badaniach wyzsza tolerancja na stres niedoboru

wody u tego genotypu zalezy w wigkszej mierze od innych mechanizméw,
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najprawdopodobniej zwigzanych z bardziej efektywnym zatrzymywaniem wody w
komorkach niz regulacja procesu fotosyntezy.

D. Identyfikacja i charakterystyka genow zwiazanych z produkcja biomasy u

jeczmienia

Poza wspomnianymi wczesniej badaniami, rozwijatam nadal swoje zainteresowania
identyfikacjg gendw w oparciu o wspomniane wczes$niej Klonowanie pozycyjne. Metodyke ta
wykorzystalam w Kierowanym przeze mnie projekcie BarPLUS, realizowanym w ramach
programu FACCE-SURPLUS ERA-NET we wspolpracy z osrodkami naukowymi we
Wiloszech, Niemczech i1 Hiszpanii. Projekt ten dotyczyl selekcji form fenotypowych
jeczmienia 1 identyfikacji nowych alleli w genach kandydackich, ktére pozwolityby na
uzyskanie nowych odmian charakteryzujacych si¢ zwiekszonag produkcja biomasy bez utraty
plonu ziarna. Projekt koncentrowat si¢ na analizie takich cech jak zwigkszona liczba pedow,
wigksza szeroko$¢ liSci, mniejszy kat osadzenia liSci na zdzble dajacy szans¢ na lepsza
penetracj¢ i wykorzystanie §wiatta w procesie fotosyntezy, a takze na wigkszej wydajnosci
samego procesu fotosyntezy. W projekcie udato si¢ wyselekcjonowaé szereg mutantow
jeczmienia pochodzacych z populacji TILLING ‘HorTILLUS’, wyprowadzonej w Katedrze
Genetyki US, charakteryzujacych si¢ pozadanymi cechami fenotypowymi. Dla wybranych
mutantow wykonano niezbedne analizy genetyczne i rozpoczg¢to procedur¢ mapowania gendw
stojacych u podstawy obserwowanych fenotypow. W projekcie tym, mapowanie oparto o
podejscie zbiorczej analizy pul segregantow (Bulk Segregant Analysis; BSA), a
skonstruowane pule osobnikow o przeciwstawnych fenotypach poddano analizie ‘exome
capture’ potaczonej z wysokoprzepustowym sekwencjonowaniem nowej generacji (NGS).
Mo6j udziat w tych badaniach, poza prowadzeniem selekcji pozadanych form,
przeprowadzeniu niezbgdnych krzyzowan 1 analizy dziedziczenia wybranych cech, polegal na
przygotowaniu bibliotek egzomow jeczmienia do sekwencjonowania NGS. Wyniki uzyskane
w projekcie BarPLUS umozliwity wytypowanie dwoch mozliwych gendéw kandydackich
odpowiedzialnych za: szybsza dyssypacj¢ energii w procesie fotosyntezy oraz za
wyksztatcanie erektoidalnego pokroju rosliny I niewielki kat osadzenia li$ci na zdzble. Prace
w kierunku szczegdtowej analizy tych gendow oraz mapowaniem kolejnych sa kontynuowane
w ramach wspotpracy miedzynarodowej nawigzanej dzigki projektowi BarPLUS, a uzyskane
wyniki beda w najblizszym roku publikowane.

Podsumowujac omawiany w tej czeSci dorobek naukowy mozna zaznaczy¢, ze
wypracowany prze mnie do tej pory warsztat badawczy obejmuje prowadzenie analiz
opartych o rézne systemy markerow molekularnych, analizy ekspresji pojedynczych genow,
globalne analizy transkryptoméw i1 proteomow, tworzenie bibliotek do wysokoprzepustowego
sekwencjonowania nowej generacji, wraz 2z bioinformatyczng analiza funkcjonalng
identyfikowanych gendw oraz analiza danych pozwalajaca na tworzenie map genetycznych i
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izolacje genéw w oparciu o klonowanie pozycyjne czy przeprowadzanie podstawowych
analiz z zakresu genetyki populacyjnej. Warsztat ten pozwolil mi na uczestniczenie w wielu
projektach badawczych o szerokiej i zréznicowanej tematyce. Stosunkowo duze spektrum
zagadnien biologicznych, w ktérych badaniu wspotuczestniczytam, spowodowato
jednoczesnie, ze mogltam uzyska¢ doswiadczenie wykraczajagce poza jedng waska
specjalizacje, c0 w duzej mierze ulatwia nawigzywanie dalszej wspdlpracy naukowej i
uczestnictwo w projektach o multidyscyplinarnym charakterze.

5. Informacja o wykazywaniu sie¢ istotna aktywnos$cia naukowg albo artystyczng
realizowana w wiegcej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji
kultury, w szczegdlnoS$ci zagranicznej.

Po uzyskaniu stopnia doktora, w latach 2006-2007, odbytam roczny staz naukowy w
College of Agriculture and Life Sciences, Seoul National University w Korei Poludniowej. W
ramach stazu uczestniczylam w badaniach majacych na celu wygenerowanie nowych
markeréw typu SNP mozliwych do zastosowania w tworzeniu map genetycznych u soi. Praca
ta zostata zakonczona publikacjg Janiak i innych (2008) omowiong we wczesniejszej czesci
autoreferatu. Ponadto, podczas mojego pobytu na Uniwersytecie w Seulu miatam szans¢ na
zdobycie pierwszych doswiadczen nad badaniem proteomow roslinnych w oparciu o
dwukierunkowg elektroforeze i pdzniejsza analiz¢ biatek za pomoca spektrometrii masowe;j.
Doswiadczenie to rozwijalam dalej, uczestniczac w 2008 roku w stazu realizowanym w
ramach programu COST Short Scientific Mission na Uniwersytecie Technicznym w Danii,
opracowujac optymalng metode¢ izolacji biatek z korzeni i liSci jeczmienia. W 2009 roku
odbytam takze staz w Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) w
Gatersleben w Niemczech, gdzie zapoznatam si¢ z metoda analizy proteomu oparta o
ultrasprawng chromatografi¢ cieczowa sprzezong ze spektrometria masowa. Pobyt w
Instytucie IPK pozwolit mi rdwniez na scharakteryzowanie bialek roznicujacych proteomy
korzeni mutantow wito$nikowych i ich odmian wyjsciowych, co zaowocowato publikacja
Janiak i innych (2012), rowniez wspomniang w czgsci 4e autoreferatu.

Ponadto, bratam udziat w projekcie POLAPGEN-BD o multidyscyplinarnym
charakterze, w ktorym pehlitam role kierownika zadania 19, analizujgc transkryptomy
genotypow jeczmienia poddanych stresowi suszy. W projekcie tym brato udzial tacznie 12
jednostek: instytutow badawczych, uniwersytetow i1 firm hodowlanych, a wykonywane
doswiadczenia oparte byly w duzej mierze o wspolne prowadzenie prac badawczych przez
okreslone grupy jednostek, pozwalajace na zaciesnienie wspolpracy naukowej. W przypadku
kierowanego przez mnie zadania 19, najScislejsza wspolprace prowadzono z Instytutem
Genetyki Roslin PAN w Poznaniu oraz Uniwersytetem Rolniczym w Krakowie. Wspodipraca
ta zaowocowala publikacjami i patentami wykazanymi w autoreferacie jako gldwne
osiggniecie naukowe.
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Bylam takze kierownikiem polskiej czesci projektu BarPLUS (“BarPLUS:
modyfikacja architektury pedu oraz procesu fotosyntezy u jeczmienia w celu maksymalizacji
produkcji biomasy i plonu przeznaczonych dla roéznych zastosowan koncowych”),
realizowanego w ramach programu ERA-NET FACCE SURPLUS. Projekt ten prowadzony
byt we wspotpracy z osrodkami naukowymi we Wiloszech (Uniwersytet w Mediolanie oraz
Instytut badawczy CREA, Fiorenzuola), w Hiszpanii (Uniwersytet w Lleida) oraz w
Niemczech (Uniwersytet w Poczdamie). Zwornikiem wigkszosci zaplanowanych w projekcie
cksperymentow byla populacja TILLING ‘HorTILLUS’, wyprowadzona w Katedrze
Genetyki Uniwersytetu Slaskiego, a bedaca kolekcja kilku tysiecy linii mutacyjnych
stanowigcych zréodlo nowych wariantéw allelicznych gendéw  jeczmienia. Dzigki
wykorzystaniu tej populacji mozliwe bylo wyselekcjonowanie linii jgczmienia o cechach
potencjalnie sprzyjajacych zwigkszeniu produkcji biomasy, a uzyskane linii poddane zostaty
szczegotowe] charakterystyce przez ekspertdéw pracujacych w ramach miedzynarodowego
konsorcjum BarPLUS. Wspotpraca naukowa ze wspomnianymi os$rodkami jest nadal
utrzymywana.

Bratam rowniez udziat, jako wykonawca, w mig¢dzynarodowym projekcie EUROOT
,Enhancing resource Uptake from Roots under stress in cereal crops”, finansowanym w
ramach 7. Programu Ramowego UE, ktory dotyczyt roznych aspektow badan nad systemami
korzeniowymi roslin uprawnych w kontekscie stresow niedoboru wody 1 substancji
mineralnych w podtozu. Wykonane w ramach tego projektu badania pozwolily na
opublikowanie pracy Kwasniewskiego i innych (2016) oméwionej w czesci 4e autoreferatu,
w ktorej jestem wspoOtautorem. W ramach tego projektu powstata takze publikacja
przegladowa Janiak i innych (2016) wchodzaca w sktad zaprezentowanego wcze$niej
gtownego osiagnigcia naukowego. Dodatkowo, wspolpraca nawigzana w ramach tego
projektu pozwolita nie tylko na realizacj¢ badan naukowych, ale otwarta mozliwos$¢ odbycia
stazu o charakterze dydaktycznym, ktéry realizowatam na Uniwersytecie w Bolonii we
Wioszech.

Wszystkie szczegotowe dane dotyczace omoéwionych w tej czgsci stazy naukowych i
realizowanych projektéw zostaty podane w wykazie stanowigcym Zatacznik nr 3 do zloZonej
dokumentacji.

6. Informacja o  osiagnieciach  dydaktycznych, organizacyjnych oraz
popularyzujacych nauke lub sztuke.

Osiagniecia dydaktyczne

Poza praca naukowa aktywnie uczestniczytam w organizowaniu i prowadzeniu zaj¢é
dydaktycznych dla studentéw z réznych kierunkow studiow licencjackich, magisterskich oraz

studiow doktoranckich. Do moich osiggnie¢ w tym obszarze mozna zaliczy¢:
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A. Opracowanie autorskich wykladow dla nastepujacych przedmiotow:

Podstawy genetyki — realizowanego na studiach licencjackich kierunku
Biotechnologia w Instytucie Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska
Uniwersytetu Slaskiego (IBBiOS US)

Genomika roslin — realizowanego na studiach magisterskich kierunku Biotechnologia
w IBBiOS US

Plant Functional Genomics — przedmiotu prowadzonego w jezyku angielskim dla
studentow studiow doktoranckich “Advanced Methods in Biotechnology and
Biodiversity” w IBBiOS US

Genetyka molekularna — realizowanego na studiach licencjackich kierunku Biofizyka
w Instytucie Fizyki US.

B. Opracowanie autorskich zaje¢ — wykladow i konwersatoriow dla przedmiotu
Nutrigenomika i nutrigenetyka, realizowanego na studiach magisterskich
kierunku Biologia zywienia w IBBiOS US. Przedmiot ten bedzie réwniez w
ofercie dydaktycznej w przygotowywanym obecnie nowym programie nauczania
dla kierunku Biologia.

C. Istotny udzial w opracowaniu programu laboratoriéw dla przedmiotow:
Podstawy genetyki (kierunek Biotechnologia, IBBiOS)

Analiza genetyczna (kierunek Biotechnologia, IBBiOS)

Analiza instrumentalna (kierunek Biotechnologia, IBBiOS)
Genetyka molekularna (kierunek Biotechnologia, IBBiOS)
Inzynieria genetyczna (kierunek Biotechnologia, IBBiOS)
Markery molekularne (kierunek Biotechnologia, IBBiOS)
Genomika roélin (kierunek Biotechnologia, IBBiOS)

GMO — korzysci i zagrozenia (kierunek Biotechnologia, IBBiOS)
Podstawy Biologii molekularnej (kierunek Biologia, IBBiOS)
Genetyka molekularna (kierunek Biofizyka, Instytut Fizyki US)

D. Sprawowanie opieki naukowej nad 18 pracami magisterskimi. Opieka naukowa
obejmowata nauke wymaganych technik analitycznych oraz pdzniejszy nadzor nad
praca magistranta w laboratorium, biezacy kontakt ze studentem, a takze
wykonywanie korekty tekstu prac magisterskich przed oddaniem ich do
promotora.

E. Sprawowanie opieki naukowej nad 4 pracami licencjackimi oraz promotorstwo
9 prac licencjackich.
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F. Pelnienie funkcji promotora pomocniczego pracy doktorskiej dr Patrycji
Gajewskiej pt. ,,Szczegdtowe mapowanie genu zwigzanego z pierwszym etapem
rozwoju wtosnikéw u jeczmienia (Hordeum vulgare L.)”, ktorej promotorem byta
pani prof. dr hab. lwona Szarejko (Katedra Genetyki US).

G. Udziat w tworzeniu sylabusow dla przedmiotow bedacych w ofercie
dydaktycznej WBiOS US, wdrazajacych do prowadzonej dydaktyki Krajowe
Ramy Kwalifikacji dla Szkolnictwa Wyzszego (2012 rok).

Ponadto, w biezacym roku akademickim (2019/2020) prowadze tutoring, opiekujac
si¢ uczennicg liceum, pomagajac jej rozwijaé zainteresowania szeroko pojeta genetyka.
Zajecia te prowadz¢ w ramach programu ,,Uniwersytet Najlepszych” uruchomionego na
Uniwersytecie Slaskim, ktory jest dedykowany dla uczniéw szkoél podstawowych i
ponadpodstawowych zainteresowanych rozwijaniem swoich pasji naukowych.

Poza dydaktyka dedykowana dla studentow roznych kierunkéw studiow
realizowanych na Uniwersytecie Slaskim, prowadzitam takze kursy o charakterze
miedzynarodowym, w ktorych wykorzystatam do$wiadczenie w wykonywaniu analiz
opartych o markery molekularne.

W pazdzierniku 2007 roku prowadzitam warsztaty pt. ,,The use of molecular markers
techniques in plant genetic improvement” na Uniwersytecie La Molina w Limie, Peru
(Universidad National Agraria La Molina). Zakres tematyczny obejmowat wyktady dotyczace
roznych technik markerowych i ich mozliwych zastosowan w genetyce i hodowli roslin, a
takze C¢wiczenia laboratoryjne z podstawowych technik markerowych. Kurs ten byt
organizowany z ramienia Miedzynarodowej Agencji Energii Atomowej w Wiedniu.

Z kolei roku 2008 pehitam funkcje dyrektora miedzynarodowego kursu ,,PCR-
based molecular markers systems” organizowanego w Katedrze Genetyki US w ramach
Regionalnego Programu Pomocy Technicznej Migdzynarodowej Agencji Energii Atomowej
w Wiedniu (program nr C7-RER-5.013-003).

W roku 2010, ponownie bytam dyrektorem analogicznego, cho¢ bardziej
rozbudowanego merytorycznie kursu pt. ,,Use of induced mutations (TILLING) and DNA
markers in cereal genetics and breeding”, réwniez realizowanego na zlecenie
Miedzynarodowej Agencji Energii Atomowej w Wiedniu w ramach Regionalnego Programu
Pomocy Technicznej (program nr C7-RER-5013-006010). W przypadku obu wymienionych
kursow bralam udziat nie tylko w prowadzeniu wykladéw i zaje¢ laboratoryjnych dla
uczestnikow z réznych krajéow rozwijajacych si¢ z Europy i Azji, ale takze zajmowatam si¢
pelng strong organizacyjng i logistyczng tych wydarzen.

Oprécz prowadzenia zaje¢ dydaktycznych sama takze doksztatcatam sig,
uczestniczac w wymienionych ponizej kursach podnoszacych kwalifikacje nauczycielskie:
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e warsztatach ,,Dobrze ucze¢” organizowanych w ramach projektu Uniwersytet
Partnerem Gospodarki Opartej na Wiedzy (UPGOW), w celu doskonalenia
kompetencji dydaktycznych — 10 godzin dydaktycznych, Katowice, 03.06.2009.

e stazu podnoszacym kwalifikacje dydaktyczne, realizowanym w ramach programu
NITKA — ,,Zwigkszenie udziatu oséb dorostych w ksztalceniu w zakresie narzedzi
informatycznych i technologii”. Tematyka stazu: Metodyka mapowania asocjacyjnego
u roslin. Staz zrealizowany byt w Dipartimento di Scienze Agrarie, Uniwersytetu w
Bolonii, Wtochy (2 - 13 luty 2015)

e szkoleniach podnoszacych kwalifikacje zawodowe, realizowanych w ramach
programu SWAN (Szkolnictwo Wyzsze Atrakcyjne i Nowoczesne), w tym:

- warsztatach: ,,Profesjonalna prezentacja” (18-19 pazdziernik 2017)

- kursie jezyka angielskiego EAP ,,Intensywny program rozwijania umiejetnosci
mowienia” (28.02 — 25.04 2018)

- szkoleniu: ,,Podstawy pracy z Adobe Photoshop i CorelDraw” (24.04. — 15.05
2018)

- szkoleniu: ,,Data Mining — kurs podstawowy” (26-27 wrze$nia 2018)

Osiggniecia organizacyjne

Do mojej dziatalnoéci organizacyjnej prowadzonej w Instytucie IBBiOS US (wczesniej:
Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska; WBiOS US) nalezy:

A. Udzial w przygotowaniu wniosku o finansowanie programu UPGOW: ,,Uniwersytet

Partnerem Gospodarki Opartej na Wiedzy” (Program Operacyjny ,,Kapitat Ludzki”’) w
zakresie stworzenia dokumentacji dla stazy zagranicznych dedykowanych dla kadry
dydaktycznej WBiOS (2008 rok).
Przygotowana przez mnie dokumentacja umozliwita zwigkszenie mobilnosci kadry
dydaktycznej Wydzialu, nawigzanie lub zacie$nienie wspolpracy migdzy zespotami
naukowymi WBiOS US a zagranicznymi osrodkami uniwersyteckimi i przede
wszystkim podwyzszenie kompetencji dydaktycznych pracownikéw WBiOS US.

B. Udzial w przygotowywaniu dokumentacji przetargowej i prac zwigzanych z remontem

Wydzialu WBiOS US w ramach projektu MODLAB ,,Modernizacja infrastruktury
zespolu laboratoriow dydaktycznych Uniwersytetu Slaskiego z zakresu nauk o
srodowisku w Katowicach i Sosnowcu” (Regionalny Program Operacyjny
Wojewodztwa Slaskiego; 2012 rok).
Przygotowanie tej dokumentacji pozwolito na doposazenie laboratoriow o charakterze
dydaktycznym w nowy sprzet umozliwiajacy prowadzenie zaje¢ laboratoryjnych z
szeroko pojetej biologii molekularnej. Poprawilo to jakos¢ prowadzonej dydaktyki i
istotnie ulatwilo jej organizacj¢, dzigki stworzeniu dodatkowego laboratorium, w
ktorym mozliwe stato si¢ prowadzenie tego typu zajec.
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C.

D.

W latach 2008 — 2012: pehienie funkcji przedstawiciela niesamodzielnych
pracownikoéw naukowo-dydaktycznych w Radzie Wydziatu WBiOS.

Udziat w przygotowaniu ,,Zatozen wstgpnych do budowy Centrum Biotechnologii i
Bioréznorodnosci Uniwersytetu Slaskiego” (lata 2013 — 2016).

Od wielu lat Wydzial stara si¢ o pozyskanie srodkow na budowe nowej siedziby, w
ktorej mozliwe statoby si¢ stworzenie nowoczesnych laboratoriow badawczych i
dydaktycznych, pozwalajacych na dalszy rozwdj potencjatu naukowego Wydziatu.
Wymaga to stosunkowo szczegdlowego zaplanowania liczby 1 wielkosci potrzebnych
powierzchni laboratoryjnych, szklarniowych, administracyjnych, socjalnych czy
zaplecza technicznego, a takze niezbednego wyposazenia do tego typu pomieszczen.
W trakcie prowadzonych w tym kierunku prac bratam udzial w planowaniu ksztattu
nowej siedziby i zbieraniu zapotrzebowania na okreSlone laboratoria i ich
wyposazenie zglaszanego przez poszczegdlne jednostki Wydziatu. Wykonalam tez
syntez¢ zebranych informacji, co pozwolilo na pdzniejsze sporzadzenie petnej
dokumentacji kilku wnioskéw o finansowanie budowy nowej siedziby Wydziatu.

W latach 2012 — 2016: peienie funkcji pelnomocnika Dziekana Wydziatu Biologii i
Ochrony Srodowiska do spraw zwiazanych z aparatura Wydzialu. W ramach tej
dziatalno$ci koordynowalam prace zwiagzane z promocja laboratoriow wydziatowych
w ramach ogolnouczelnianej bazy przygotowywanej przez Dziat Wspotpracy z
Gospodarka Uniwersytetu Slaskiego.

W roku 2019, po zmianach organizacyjnych w Uniwersytecie Slaskim, zostatam
powotana przez Kanclerza US na przedstawiciela Wydziatu Nauk Przyrodniczych do
Zespotu ds. Zarzadzania Infrastruktura Badawcza, Dydaktyczng i1 Artystyczng
Uniwersytetu Slaskiego. W ramach tego Zespolu wypracowywany jest schemat
zarzadzania infrastrukturg Uniwersytetu, ktéry pozwolilby na efektywniejsze
wykorzystanie  potencjatu  posiadanego w  poszczegdlnych  jednostkach
organizacyjnych Uniwersytetu.

Poza  wymienionymi wyze] zadaniami  organizacyjnymi  zwigzanymi Z
funkcjonowaniem Wydzialu czy Uniwersytetu, organizowalam takze wydarzenia
dydaktyczne lub konferencyjne. Naleza do nich wspomniane w poprzedniej czesci
kursy markerow molekularnych, prowadzone na zlecenie Migedzynarodowej Agencji
Energii  Atomowej w  Wiedniu. Dodatkowo, zorganizowatam rowniez
migedzynarodowe warsztaty pt. ,Plant architecture traits and efficient energy
assimilation for improved biomass and grain production in cereals”, ktore
zrealizowane byly na zakonczenie projektu BarPLUS i pozwolity na zaprezentowanie
szerszej spotecznosci naukowej oraz hodowcom jeczmienia osiagnigetych w projekcie
wynikow. Warsztaty te odbyly si¢ w Katowicach w dniach 10-11 lipca 2019 roku.
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Inne informacje , niewymienione w pkt. 1-6, dotyczace mojej kariery zawodowe;j.

Od kilku lat jestem aktywnym recenzentem publikacji naukowych. Wykonatam w

sumie 27 recenzji prac zgloszonych do publikacji w nastepujacych czasopismach:

Acta Physiologiae Plantarum

Agronomy

BMC Genomics

BMC Plant Biology

Forests

Genes

Hereditas

International Journal of Molecular Sciences
Plant Science

Scientific Reports

Bytam rowniez recenzentem raportu koncowego z realizacji jednego projektu

naukowego finansowanego przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju. Ponadto,

recenzowalam dwa wnioski 0 przyznanie grantéw na realizacj¢ projektéw fenotypowania
ros$lin z wykorzystaniem infrastruktury dostepnej w ramach sieci EPPN (European Plant
Phenotyping Network), koordynowanej przez National Research Institute for Agriculture,
Food and Environment in France (INRA - Montpellier).

Uzyskane nagrody:

Podczas pracy na Uniwersytecie Slaskim otrzymatam kilka nagréd za dziatalnosé

naukowo-badawcza lub organizacyjna:

Nagrode indywidualng III stopnia za dziatalno$¢ naukowo-badawcza, Uniwersytet
Slaski, Katowice, 01.10.2006

Nagrode indywidualng III stopnia za dziatalno$é organizacyjna, Uniwersytet Slaski,
Katowice, 31.08.2008

Nagrode zespotowa I stopnia za dziatalnos¢ naukowo-badawcza, Uniwersytet Slaski,
Katowice, 01.10.2009

Nagrode zespotowa I stopnia za dzialalno$é naukowo-badawcza, Uniwersytet Slaski,
Katowice, 01.10.2012

Nagrod¢ specjalng Rektora I stopnia za wybitne osiggniecia naukowe, Uniwersytet
Slaski, Katowice, 01.10.2017

................................

(podpis whioskodawcy)
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