Agata Daszkowska-Golec, Zatgcznik 3: Autoreferat w jezyku polskim

AUTOREFERAT

Dr Agata Daszkowska-Golec

Zespot Genetyki i Genomiki Funkcjonalnej Roslin,
Instytut Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska,
Wydziat Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slgski w Katowicach,

ul. Jagiellonska 28, 40-032 Katowice
Katowice, 2021

WYDZIAL NAUK PRZYRODNICZYCH

W ‘ UNIWERSYTET SLASKI



Agata Daszkowska-Golec, Zatgcznik 3: Autoreferat w jezyku polskim

1) IMIE | NAZWISKO

Agata Daszkowska-Golec

2) POSIADANE DYPLOMY, STOPNIE NAUKOWE LUB ARTYSTYCZNE - Z PODANIEM
PODMIOTU NADAJACEGO STOPIEN, ROKU ICH UZYSKANIA ORAZ TYTULU
ROZPRAWY DOKTORSKIEJ

2011

2006

2004

Dyplom doktora nauk biologicznych, Wydziat Biologii i Ochrony Srodowiska,
Uniwersytet Slgski w Katowicach
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2006-2013:  asystent, Katedra Genetyki, Wydziat Biologii i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet

Slgski w Katowicach

4) OMOWIENIE OSIAGNIEC, O KTORYCH MOWA W ART. 219 UST. 1 PKT. 2 USTAWY O
SZKOLNICTWIE WYZSZYM

a. TYTUL OSIAGNIECIA NAUKOWEGO

Molekularne podstawy ABA-zaleznej odpowiedzi jeczmienia jarego na stres suszy

b. SPIS PUBLIKACJI WCHODZACYCH W SKLAD DZIELA HABILITACYJNEGO

Osiggniecie naukowe zostato udokumentowane w cyklu powigzanych tematycznie pieciu prac
badawczych i trzech przeglagdowych opublikowanych w latach 2013-2020.

Kopie publikacji wchodzgcych w sktad osiggniecia zostaty zawarte w Zatgczniku nr 1 do
Autoreferatu  (1-Publikacje-osiagniecie-naukowe), natomiast o$wiadczenia wspotautorow
publikacji stanowig Zatgcznik nr 2 do Autoreferatu (2-Oswiadczenia-wspolautorow_osiagniecie).

Dane bibliograficzne IF! MNiSW? MNiSW® Cytowania*

H1 DASZKOWSKA-GOLEC, A. =;
SZAREJKO, I. (2013) Open or close the
gate - stomata action under the control 211
of phytohormones in drought stress 4.29 45 100 (382)
conditions. Frontiers in Plant Science
4:138

Wkiad habilitantki: 90%. M6j wktad w powstanie tej pracy polegat na opracowaniu
koncepcji pracy przegladowej w oparciu o0 hajnowszg literature, napisaniu manuskryptu,
przygotowaniu tabeli i wszystkich rycin, wspotudziale w przygotowaniu odpowiedzi na
uwagi recenzentéw. Jestem autorem korespondencyjnym w tym  artykule.
Praca przegladowa

H2 DASZKOWSKA-GOLEC A.=,
SKUBACZ A, MARZEC M, SLOTA M,
KUROWSKA M, GAJECKA M,
GAJEWSKA P, PLOCINICZAK T,
SITKO K, PACAK A, SZWEYKOWSKA-
KULINSKA Z and SZAREJKO | (2017) 4.29 45 100
Mutation in HvCBP20 (Cap Binding
Protein 20) Adapts Barley to Drought
Stress at Phenotypic and
Transcriptomic Levels. Frontiers in
Plant Science 8:942.

15
(18)

Wkiad habilitantki: 75%. M6j wkitad w powstanie tej pracy polegat na: wspoétudziale
w opracowaniu koncepcji badan i hipotez badawczych, zaplanowaniu dos$wiadczen,
udziale w przeprowadzeniu doswiadczern | analizie danych (przeprowadzeniu
bioinformatycznej analizy danych pochodzgcych z mikromacierzy, opracowaniu analiz
fizjologicznych i morfologicznych), zintegrowaniu danych pochodzgcych z fenotypowania
oraz analiz transkryptomu mutanta i odmiany wyj$ciowej w badanych warunkach, analizie
statystycznej wynikéw | ich interpretacji, napisaniu manuskryptu, przygotowaniu
wszystkich tabel i wykreséw, odpowiedzi na uwagi recenzentéw. Jestem autorem
korespondencyjnym w tym artykule. Praca oryginalna
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Dane bibliograficzne IF'  MNiSW? MNiSW® Cytowania*
DASZKOWSKA-GOLEC A.= (2018)
Emerging Roles of the Nuclear Cap- 7
Binding Complex in Abiotic Stress 6.28 45 140 8)
Responses. Plant Physiology 176 (1)
242-253

Wkiad habilitantki: 100%. M6j wkifad w powstanie tej pracy polegat na opracowaniu
koncepcji pracy przegladowej w oparciu o0 hajnowszg literature, napisaniu manuskryptu,
przygotowaniu wszystkich rycin, przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentow.

Praca przegladowa

DASZKOWSKA-GOLEC A.=, KARCZ J.,

PLOCINICZAK T., SITKO K., SZAREJKO

I. (2020). Cuticular waxes - a shield of

barley mutant in CBP20 (Cap-Binding 3.59 100 100
Protein 20) gene when struggling with

drought stress. Plant Science, 300:

110593

0
(0)

Wkiad habilitantki: 80%. M6j wktad w powstanie tej pracy polegat na: opracowaniu
koncepcji badan i hipotezy badawczej, zaplanowaniu i przeprowadzeniu do$wiadczen oraz
analizie danych (bioinformatycznej analizy danych pochodzgcych z mikromacierzy,
przeprowadzeniu analizy ekspresji genow z wykorzystaniem metody Real-Time qPCR,
opracowaniu wynikow pochodzgcych z analiz fizjologicznych i pomiaréw skiadu
chemicznego woskow, oraz analiz struktur krystalicznych woskow przeprowadzonych dla
mutantéw w genie CBP20 u Arabidopsis i jeczmienia jarego), zintegrowaniu danych
pochodzgcych z fenotypowania oraz analiz ekspresji genéw u mutanta i formy wyjsciowej,
analizie statystycznej wynikéw i ich interpretacji, napisaniu manuskryptu, przygotowaniu
wszystkich tabel i wykresow, przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentéw. Jestem
autorem korespondencyjnym w tym artykule.

Praca oryginalna

DASZKOWSKA-GOLEC A.x=, (2020).

Degrade or Silence? — RNA Turnover 1
Takes Control of Epicuticular Wax 14.41 200 200 (1)
Synthesis, Trends in Plant Science, 25
(10): 950-952

Wkiad habilitantki: 100%. M6j wkfad w powstanie tej pracy polegat na opracowaniu
koncepcji pracy przegladowej w oparciu 0 hajnowszg literature, napisaniu manuskryptu,
przygotowaniu wszystkich rycin, przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentow.
Jestem autorem korespondencyjnym w tym artykule. Artykut zostat przygotowany
na zaproszenie Edytora.

Praca przegladowa

DASZKOWSKA-GOLEC A.=, SKUBACZ

A., SITKO K., SLtOTA M., KUROWSKA

M., SZAREJKO I. (2018) Mutation in 8
barley ERA1 (Enhanced Response to 4.36 45 100 (9)
ABA1) gene confers better

photosynthesis efficiency in response to

drought as revealed by transcriptomic



H7

H8

Agata Daszkowska-Golec, Zatgcznik 3: Autoreferat w jezyku polskim

and physiological analysis. Environmental
and Experimental Botany, 148: 12-26

Wkiad habilitantki: 80%. M6j wkitad w powstanie tej pracy polegat na: wspoétudziale
w opracowaniu koncepcji badan, zaplanowaniu | przeprowadzeniu dos$wiadczen
(bioinformatycznej analizy danych pochodzgcych z mikromacierzy, analiz fizjologicznych),
opracowaniu wynikow, zintegrowaniu danych pochodzgcych z fenotypowania oraz analiz
transkryptomu mutanta i odmiany wyjsciowej w badanych warunkach, analizie
statystycznej wynikéw i ich interpretacji, napisaniu manuskryptu, przygotowaniu
wszystkich tabel i wykresow, przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentéw. Jestem
autorem korespondencyjnym w tym artykule.

Praca oryginalna

DASZKOWSKA-GOLEC, A.=; COLLIN,

A.; SITKO, K.; JANIAK, A.; KALAJI, H.M.;

SZAREJKO, I. (2019) Genetic and

Physiological Dissection of 4.18 45 140
Photosynthesis in Barley Exposed to

Drought Stress. International Journal of

Molecular Sciences 20, 6341.

Wkiad habilitantki: 80%. M6j wktad w powstanie tej pracy polegat na: opracowaniu
koncepcji badan, zaplanowaniu doswiadczen, przeprowadzeniu dos$wiadczen i analizie
wynikow (bioinformatycznej analizy danych pochodzgcych z mikromacierzy oraz RNA-seq,
przeprowadzeniu analiz i opracowaniu wynikdw analiz fizjologicznych), zintegrowaniu
danych pochodzgcych z fenotypowania oraz analiz transkryptomu odmiany wyjsciowej w
badanych warunkach, analizie statystycznej wynikéw | ich interpretacji, napisaniu
manuskryptu, przygotowaniu wszystkich tabel i wykresow, przygotowaniu odpowiedzi na
uwagi recenzentow. Jestem autorem korespondencyjnym w tym artykule.

Praca oryginalna

MARZEC M.* =, DASZKOWSKA-

GOLEC A.*, COLLIN A., EGGER K.,

MELZER M., SZAREJKO I. (2020) Barley

strigolactone signalling mutant hvd74.d 1
reveals the role 6.36 140 140
of strigolactones in abscisic acid-

dependent response to

drought. Plant, Cell and Environment,

DOI: 10.1111/pce.13815

Wkiad habilitantki: 40%. Posiadam status jednego z dwoéch rownorzednych pierwszych
autorow tej pracy. Moj wktad w powstanie tej pracy polegat na: wspoétudziale
w opracowaniu koncepcji badan i hipotezy badawczej, zaplanowaniu doswiadczen,
przeprowadzeniu do$wiadczen (przeprowadzenie eksperymentu stresu suszy, analizy
parametrow fizjologicznych, analizy ekspresji gendw z wykorzystaniem metody Real-Time
gPCR), opracowaniu wynikéw analiz fizjologicznych, wspotudziale w zintegrowaniu danych
pochodzgcych z fenotypowania oraz analiz ekspresji genow, analizie statystycznej
wynikow, wspotudziale w przygofowaniu ostatecznej wersji manuskryptu, wykreséw
zwigzanych z pomiarami fizjologicznymi, wspoétudziale w przygotowaniu odpowiedzi na
uwagi recenzentow. Praca oryginalna
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"Warto$¢ wskaznika Impact Factor (IF) wedfug Journal Citation Reports (Thomson Reuters) podano zgodnie z
rokiem ich opublikowania

2Punktacje MNiISW dla poszczegoinych publikacji podano zgodnie z punktacjg okreslong w wykazie czasopism
naukowych obowigzujgcym na koniec roku kalendarzowego, w ktérym ukazata sie publikacja,

3Dodatkowo, ze wzgledu na zmiany w sposobie wyliczania punktow dla czasopism, podano punktacje MNISW
wedtug wykazu obowigzujgcego od 18 grudnia 2019 roku,

“Cytowania publikacji podano za bazg Web of Science (WoS) na dzier 12 stycznia 2021, w nawiasach podano
liczbe cytowan za bazg Google Scholar na dzien 12 stycznia 2021.

Dane naukometryczne dla osiagniecia habilitacyjnego

Sumaryczny IF": 47.76 Suma punktéw MNiSW?2: 665
Suma punktéw MNiSW?3: 1020

Liczba cytowan wg Web of Science*: 248
Liczba cytowan wg Google Scholar*: 424

"Warto$¢ wskaznika Impact Factor (IF) wedfug Journal Citation Reports (Thomson Reuters) podano zgodnie z
rokiem ich opublikowania

2Punktacje MNiISW dla poszczegoinych publikacji podano zgodnie z punktacjg okreslong w wykazie czasopism
naukowych obowigzujgcym na koniec roku kalendarzowego, w ktérym ukazata sie publikacja,

3Dodatkowo, ze wzgledu na zmiany w sposobie wyliczania punktow dla czasopism, podano punktacje MNISW
wedtug wykazu obowigzujgcego od 18 grudnia 2019 roku,

“Cytowania publikacji podano za bazg Web of Science (WoS) na dzien 12 stycznia 2021, w nawiasach podano
liczbe cytowan za bazg Google Scholar na dzien 12 stycznia 2021.

Wszystkie prace sktadajgce sie na cykl publikacji, powstaty po uzyskaniu stopnia doktora nauk
biologicznych i stanowig wyniki projektow:

(1) POLAPGEN-BD: Narzedzia biotechnologicznde stuzgace do otrzymywania zbéz
o zwiekszonej odpornosci na susze (European Regional Development Fund through the
Innovative Economy for Poland 2007-2013, projekt WND-POIG.01.03.01-00-101/08 POLAPGEN-
BD), w ktérym petnitam funkcje gtéwnego wykonawcy w zadaniu badawczym nr 22

(2) SONATA 10 Genomika translacyjna w identyfikacji mechanizmu dziatania signalosomu
CBP20 w odpowiedzi Arabidopsis i jeczmienia na stres suszy (2015/19/D/NZ9/03573)
finansowanego przez NCN realizowanego w latach 2016-2020, ktérego bytam kierownikiem

(3) BEETHOVEN-LIFE1 Investigation of the role of strigolactones in response to drought
using a barley mutant collection (2018/31/N/HS2/02453) finansowanego przez NCN
realizowanego w latach 2019-2022, w ktérym jestem wykonawcs.
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c. OMOWI!ENIE CELU NAUKOWEGO WYMIENIONYCH PRAC | OSIAGNIETYCH
WYNIKOW
Proces kolonizacji Igdu przez organizmy roslinne rozpoczat sie ponad 470 milionéw lat temu
(Morris et al., 2018; Bowles et al., 2020). Podobnie datowa¢ mozna poczatek ewolucji roslinnych
mechanizmow odpowiedzi na stres (Sussmilch et al., 2019). Stres definiowany jest jako kazda
sytuacja, w ktorej organizm Zzywy narazony jest na zaburzenie homeostazy, a wiec
charakterystycznej dla niego strefy komfortu. Rosliny, zyjgce do tej pory w Srodowisku wodnym,
poddane zostaty na Igdzie ekspozycji na niesprzyjajgce warunki, jak np. silne promieniowanie UV,
ograniczenie wody lub sktadnikéw odzywczych w podfozu, wysokie temperatury. O przetrwaniu
roslin zadecydowat stopien przystosowania sie do zmiennych warunkéw Srodowiska Igdowego.
Rosliny narazone na stres zdajg sie byc na przegranej pozycji wzgledem organizmow zwierzecych
Z uwagi na osiadty tryb zycia. Jednakze to wtasnie brak mozliwos$ci przemieszczania sie roslin
spowodowat, zZe ich reakcja na stres jest definiowana na poziomie molekularnym szybko

i wydajnie, by zapewnic¢ ochrone i przezycie.

Badania wskazujg, ze najwazniejszym novum w toku ewolucji roslin, umozliwiajgcym im
przetrwanie w warunkach lgdowych, byto wyksztatcenie aparatéw szparkowych, na ktére sktadajg
sie komorki przyszparkowe i szparka o zmiennej aperturze. Cho¢ komorki szparkowe, jak
wykazaty prace badawcze nad Physcomitrella patiens, poczgtkowo byly zdolne tylko do
jednokrotnego otwarcia apertury, tak by zapewni¢ wysychanie sporofitu (Cardoso and McAdam,
2019), to w pdzniejszym czasie zyskaty najwazniejszg role dla przezycia roslin lgdowych. Dzieki
mechanizmowi otwierania i zamykania apertury w odpowiedzi na warunki srodowiska, komorki
szparkowe umozliwiajg regulacje procesu transpiracji, chronigc rosline przed nadmierng utratg
wody w niesprzyjajgcych warunkach. Ponadto odgrywajg kluczowg role w procesie asymilacji
dwutlenku wegla, co z kolei jest istotne dla podstawowego procesu metabolicznego roslin, jakim
jest fotosynteza (Sussmilch et al., 2019). O dynamice i ciggtej ewolucji aparatow szparkowych
Swiadczy takze réznica w ich morfologii miedzy roslinami dwulisciennymi i jednolisciennymi.
U jednolisciennych ksztalt komorek przyszparkowych przypominajgcy hantle przektada sie
bezposrednio na zwiekszong szybkos¢ ich reakcji (Raissig et al., 2017).

Regulacja dziatania aparatow szparkowych, szczegodlnie w warunkach stresowych, w gtownej
mierze zalezy od kwasu abscysynowego (ABA). Fitohormon ten stanowi gtéwny regulator ztozonej
odpowiedzi roslin na stres. Przelom w rozumieniu procesu sygnalizacji ABA nastgpit dopiero
w 2009 roku, kiedy u Arabidopsis zidentyfikowano 14 biatek receptorowych z rodziny
PYR/PYL/RCAR (PYRABACTIN RESISTANCE1/PYR1-LIKE/REGULATORY COMPONENT OF
ABA RESPONSE 1) (Melcher et al., 2009; Santiago et al., 2009; Hubbard et al., 2010;
Szostkiewicz et al., 2010). Pdzniejsze analizy krystalograficzne umozliwity opisanie interakgji
pomiedzy ABA-PYR/PYL/RCAR, fosfatazami PP2C (PROTEIN PHOSPHATASE 2C), kinazami
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SnRK2 (SNF RELATED KINASES 2) (Fujii et al., 2009; Melcher et al., 2009; Yin et al., 2009;
Hubbard et al., 2010), definiujgc tym samym rdzeniowy signalosom kwasu abscysynowego.
Szczegétowe badania filogenetyczne i wielkoskalowe analizy genomiczne z wykorzystaniem
wysokoprzepustowego sekwencjonowania nastepnej generacji (NGS) wskazujg jasno, ze ABA byt
kluczowym hormonem w adaptac;ji roslin do warunkéw Igdowych. Komponenty sygnalizacji ABA
zostaly zidentyfikowane u wiekszosci gatunkéw roslin ladowych, ale co niezwykle ciekawe,
rowniez u przodkéw, jakimi sg glony. Poczatkowo fizjologiczna rola ABA u roslin na ladzie
ograniczata sie do wspomnianych juz proceséw regulujgcych zamykanie szparek zwigzane
z wysychaniem sporofitu paprotnikéw (Cardoso and McAdam, 2019) lub determinacji ptci
u mszakéw (McAdam et al., 2016). Z czasem jednak ewolucja sciezki sygnatowej tego fitohormonu
uczynita go gtéwnym regulatorem odpowiedzi na stres srodowiskowy, jakiego doswiadczajg rosliny
(Bowles et al., 2020).

Biorgc pod uwage dynamike zmian klimatycznych i zwigzane z nimi okresowe susze czy
zalewania, prowadzgce do znacznych strat w plonowaniu upraw na catym swiecie, szczegolnie
istotne jest zintensyfikowanie badan zmierzajacych do petnego zrozumienia mechanizmu
odpowiedzi roslin na susze. Reakcja na stres stanowi wielowymiarowa sie¢ zaleznosci
molekularnych przektadajgcych sie na wiele ptaszczyzn, jak np. morfologia czy fizjologia rosliny.
Mimo prowadzenia wielu badan, identyfikacja genéw kluczowych dla regulacji odpowiedzi na
stres, okreslenie mechanizmu ich dziatania oraz pézniejsze wykorzystanie tej wiedzy w celu
sterowania odpowiedzig roslin na stres, czyniac je lepiej zaadaptowanymi, wcigz wymaga
zaangazowania badaczy.

Majac na uwadze ewolucyjny kontekst i znaczenie sieci sygnalizacyjnej ABA w regulaciji
odpowiedzi roslin na stres suszy, podjetam badania w tym temacie, skupiajgc sie na genach
kodujgcych negatywne regulatory sygnalizacji ABA. Badania prowadzitam z wykorzystaniem
dwodch oddalonych genetycznie gatunkéw, wykorzystujgc model w biologii molekularnej roslin,
jakim jest przedstawiciel roslin dwulisciennych - Arabidopsis (Arabidopsis thaliana (L.) Heynh.),
a takze jednolisciennych, ktérych przedstawicielem jest wazny gatunek uprawny — jeczmien jary

(Hordeum vulgare L.).

W pracy badawczej wyznaczytam nastepujace cele:

1. Szczegétowe zbadanie efektu mutacji w genie HvCBP20, kodujacym negatywny
regulator sygnalizacji kwasu abscysynowego, w warunkach stresu suszy u jeczmienia

Badania prowadzono w oparciu o zidentyfikowanego w toku analiz mutanta TILLING jeczmienia
Jjarego w genie HvCBP20. Analizy prowadzitam w ramach projektu POLAPGEN-BD i NCN
SONATA10, a wynikiem prowadzonych prac sg publikacje H1, H2, H3, H4, H5 prezentowane jako
wchodzgce w sktad cyklu prac skiadajgcych sie na omawiane osiggniecie naukowe.
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2. Sprawdzenie czy istnieje ewolucyjnie konserwowany mechanizm odpowiedzi na stres
suszy u odleglych genetycznie roslin dwulisciennych i jednolisciennych na przyktadzie
mutantéw w genie CBP20

W celu weryfikacji hipotezy o ewolucyjnie konserwowanym mechanizmie dziatania CBP20
w stresie, zastosowano uktad doswiadczalny, gdzie badano mutanty jeczmienia i Arabidopsis
w genie CBP20 w blizniaczych analizach dotyczgcych reakcji na stres suszy. Badania
prowadzitam w ramach projektu NCN SONATA10, a wynikiem analiz sg publikacie H4, H5
prezentowane jako wchodzgce w skiad cyklu prac sktadajgcych sie na omawiane osiggniecie
naukowe.

3. Szczegétowe poznanie wplywu mutacji w genie HvERA1, kodujacym negatywny
regulator sygnalizacji kwasu abscysynowego, u jeczmienia w warunkach stresu suszy

Z uwagi na fenotyp mutantéw Arabidopsis w genie ERA1 i brak szczegétowych informacji na temat
roli tego genu w regulacji odpowiedzi na stres suszy podjeto badania, majgce na celu szczegétowag
charakterystyke zidentyfikowanego w toku analiz mutanta TILLING jeczmienia jarego w genie
HVERA1, a przez to wskazanie mechanizmu regulowanego przez HvVERA1. Wynikiem
prowadzonych badan jest publikacia H6 wchodzgca w sktad cyklu prac sktadajgcych sie na
omawiane osiggniecie naukowe.

4. Okreslenie podstaw molekularnych procesu fotosyntezy u jeczmienia jarego
w warunkach stresu suszy w oparciu o badanie transkryptomiczne

Z uwagi na wyniki uzyskane w przypadku mutanta w genie HYvERA1, kodujgcym beta podjednostke
farnezylazy, mojg szczegdlng uwage zwrocit proces fotosyntezy w kontekscie stresu suszy. Stad
podjetam probe opisu fotosyntezy w warunkach deficytu wody na poziomie molekularnym. Oprocz
szczegotowej analizy fizjologicznej procesu fotosyntezy, zastosowatam analize globalnego profilu
ekspresji genéw z wykorzystaniem zarowno mikromacierzy ekspresyjnych, jak rowniez
wysokoprzepustowego sekwencjonowania transkryptomu (RNA-seq) roslin poddanych stresowi
suszy. Badania prowadzitam w ramach projektu NCN SONATA10, a wynikiem prowadzonych prac
Jest publikacja H7 prezentowana jako wchodzgca w skfad cyklu prac, skiadajgcych sie na
omawiane osiggniecie naukowe.

5. Sprawdzenie zwigzku miedzy dzialaniem szlaku sygnatlowego ABA i innych
fitohormonéw w warunkach stresu suszy u jeczmienia i Arabidopsis

Cel prowadzonych badar wynikat ze znaczenia interakcji hormonalnych w wytworzeniu optymalnej
reakgji roslin na stres suszy. Dobrze ugruntowana rola w regulacji stresu suszy przez ABA zostata
skonfrontowana ze stosunkowo mifodg (w kontekscie ich poznania) grupg hormonéw -—
strigolaktonami (SL). Dodatkowo sprzeczne raporty na temat udziatu SL w odpowiedzi na stres
zawazyty o podjeciu badan z wykorzystaniem mutantéw w genie kodujgcym jedyny receptor SL —
D14 u dwoch odlegtych gatunkow jak jeczmien i Arabidopsis. PodjeliSmy probe sprawdzenia czy
zaburzony signaling SL wptywa na zmieniong odpowiedZ na stres deficytu wody i czy zalezy od
reakcji na ABA. Badania prowadzitam w ramach projektu NCN BETHOVEN-LIFE, a wynikiem
prowadzonych prac jest publikacia H8 prezentowana jako wchodzgca w sktad cyklu prac
Sktadajgcych sie na omawiane osiggniecie naukowe
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Cele badawcze zostalty zrealizowane, a wyniki badan zostaly opisane tgcznie w o$miu
publikacjach naukowych (H1-H8), ktére przedstawiam jako cykl prac stanowigcych prezentowane
osiggniecie naukowe. Uzyskane wyniki dotycza pierwszych u jeczmienia analiz
funkcjonalnych silnie konserwowanych ewolucyjnie genéw, o duzym znaczeniu w regulacji
stresu suszy na drodze ABA-zaleznej. Wysoki stopien konserwowania sekwencji badanych
genow oraz, jak wykazano w omowionych ponizej badaniach, zachowanej ewolucyjnie funkcji,
stanowi réwniez o znacznym potencjale aplikacyjnym badanych gendéw w kontekscie uprawy

jeczmienia w obliczu zmian klimatycznych.

Szczegotowe zbadanie efektu mutacji w genie HvCBP20, kodujacym negatywny regulator
sygnalizacji kwasu abscysynowego, w warunkach stresu suszy u jeczmienia

Molekularny mechanizm sygnalizacji i syntezy kwasu abscysynowego w odpowiedzi roslin
na stres abiotyczny ze szczegélnym uwzglednieniem regulacji transpiracji przez aparaty
szparkowe

Celem usystematyzowania danych dostepnych na temat gendéw istotnych w szlaku
sygnalizacyjnym kwasu abscysynowego ze szczegolnym uwzglednieniem mechanizmow
molekularnych lezgcych u podstaw regulacji aparatow szparkowych u Arabidopsis przygotowatam
publikacje przegladowg (H1: Daszkowska-Golec and Szarejko, 2013, Frontiers in Plant
Science 4:138). Praca zawiera autorskie schematy regulacji zamykania/otwierania szparek
w kontekscie dziatania kanatéw jonowych, pomp i transporteréw; sygnalizaciji zaleznej od cyklu
okotodobowego, a takze interakcji sygnalizacji fitohormondéw z uwzglednieniem jasmonianow,
cytokinin, auksyn, etylenu i brasinosteroidéw. Istotnym elementem omawianej pracy jest tabela
zestawiajgca informacje na temat funkcji oraz efektu fenotypowego mutacji w 28 genach
Arabidopsis, zwigzanych ze zmieniong reakcjg aparatéw szparkowych na stres. Omawiana praca
przeglagdowa systematyzuje dane dotyczace mechanizméw molekularnych, ze szczegolnym
uwzglednieniem sygnalizacji i metabolizmu kwasu abscysynowego (ABA), lezgcych u podstaw
regulacji apertury aparatow szparkowych. O wartosci tej pracy swiadczy¢ moze odbiér srodowiska
naukowego odzwierciedlony w liczbie cytowan (na dzien 5 pazdziernika 2020 r. wg Web of Science
193; wg Google Scholar Citation 349). Przygotowywanie materiatéw do tego wielowymiarowego
zrodta umozliwito w toku realizacji projektu POLAPGEN-BD wybor gendw, kodujgcych negatywne
regulatory sygnalizacji ABA celem ich pdzniejszej analizy funkcjonalnej u jeczmienia jarego.
Wybrane do dalszych analiz geny CBP20 (Cap-Binding Protein 20) oraz ERA1 (Enhanced
Response to ABA1) stanowig interesujgcy obiekt badan, nie tylko ze wzgledu na fenotyp mutantéw
insercyjnych opisanych u Arabidopsis, ale takze na wysoki stopieh konserwacji kodowanych przez
nie biatek.

Kompleks biatkowy (Cap-Binding Complex) ztozony z dwdéch podjednostek CBP20 (Cap-Binding
Protein 20) i CBP80 (Cap-Binding Protein 80) wigze ko-transkrypcyjnie strukture czapeczki

(7-metyloguanina) na koncu 5 nowopowstajgcego transkryptu polimerazy Il RNA (Mazza et al.,
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2002; Worch et al., 2005). Zatem, lokalizacja, ale réwniez zdolnos¢ do interakcji z szeregiem
komponentéw zwigzanych z metabolizmem RNA, czyni ten kompleks zaangazowanym
w podstawowe procesy komorkowe, jak metabolizm RNA i biogeneza miRNA. Zaréwno sekwencja
nukleotydowa, jak i aminokwasowa, obu podjednostek s3 silnie konserwowane wsrod Eukaryota.
Z dwoch podjednostek to wtasnie CBP20 u organizméw roslinnych wigze sie bezposrednio ze
strukturg czapeczki na koricu 5’ transkryptow, bierze czynny udziat w kierowaniu kompleksu CBC
do jadra (u zwierzat i cztowieka funkcje tg petni CBP80), i stabilizuje strukture kompleksu CBC
(Hugouvieux et al., 2001; Hugouvieux et al., 2002; Kierzkowski et al., 2009). W kontekscie
zaangazowania CBC w regulacje podstawowej maszynerii komoérkowej niezwykle intrygujgcy jest
fakt, ze mutanty Arabidopsis zaréwno w genie CBP20, jak i CBP80 wykazywaty nadwrazliwos¢ na
ABA w czasie kietkowania nasion i tolerancje na stres suszy (Hugouvieux et al., 2002; Papp et al.,
2004; Jager et al., 2011; Daszkowska-Golec et al., 2013). Badania prowadzone z wykorzystaniem
linii ziemniaka z wyciszonym genem CBP80 rowniez wykazaty udziat ortologa CBP80 w reakcji na
stres suszy (Pieczynski et al., 2012). Biorgc pod uwage, ze u roslin kluczowa role dla dziatania

kompleksu CBC petni CBP20, na dziataniu tego genu skoncentrowatam swoje pytania badawcze.

Ze wzgledu na szczegodlne zainteresowanie negatywng regulacjg sygnalizacji ABA w kontekscie
odpowiedzi na stres suszy, kolejnym genem, ktérego analizy funkcjonalnej sie podjetam byt gen
ERA1 (Enhanced Response to ABA1). U Arabidopsis mutant era1 wykazywat nadwrazliwos¢ na
ABA w czasie kietkowania nasion, a takze tolerancje na stres dehydratacji (Cutler et al., 1996).
Co ciekawe, rowniez u gatunkoéw uprawnych, jak soja czy pszenica, wyciszenie homologa ERA1
powodowato lepszg odpowiedz na stres suszy (Manmathan et al., 2013; Ogata et al., 2017). ERA1
koduje beta-podjednostke farnezylotransferazy (FT), enzymu stanowigcego heterodimer ztozony
z podjednostki alfa (FTA) i wspomnianej beta (FTB). Podjednostka beta posiada wtasciwosci
katalizujgce proces farnezylacji, ktéry polega na dotgczaniu reszt prenylowych do biatek
posiadajgcych na koncu C specyficzny motyw ‘CaaX’, gdzie ‘C’ oznacza cysteine, ‘a’ oznacza
aminokwasy alifatyczne, a ‘X’ oznacza seryne, cysteing, metioning, glutaminian lub alanine.
W obrebie rozpoznanego motywu FT przytgcza do cysteiny reszte prenylowg, po czym nastepuja
dalsze etapy obrébki modyfikowanego biatka obejmujgce proteolize trzech ostatnich
aminokwaséw katalizowang przez STE24 (CaaX PRENYL PROTEASE 1) i metylacje
izoprenylowanej cysteiny kontrolowang przez STE14B i STE14A (ISOPRENYL CYSTEINE
METHYLTRANSFERASE 14A; 14B). Ta post-translacyjna modyfikacja biatek jest bardzo
utrwalonym ewolucyjnie procesem zaréwno w Swiecie ros$lin, gdzie odgrywa kluczowg role
w reakcjach stresowych i w czasie kietkowania nasion, ale réwniez w organizmach zwierzecych
i u cztowieka. Przyktadowo permanentna farnezylacja lamin u czlowieka, wynikajgca z braku
funkcjonalnego enzymu przeprowadzajgcego proteolize (STE24) trzech aminokwaséw na koncu

C farnezylowanego biatka, skutkuje rozwojem progerii (Worman and Michaelis, 2018).
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CBP20 (Cap-Binding Protein 20) negatywnym regulatorem odpowiedzi na stres suszy na
drodze ABA-zaleznej u jeczmienia jarego

Mimo intensywnych badan, jakie prowadzone sg nad ustaleniem szczegétéw odpowiedzi roslin na
stres, wcigz brak jest informacji, ktére umozliwityby wyttumaczenie reakcji na deficyt wody
mutantéw w genie CBP20. Ponadto brak jest szczegétowych danych na temat zmian dotyczgcych
fenotypu, jakie wywotywane sg przez mutacje w tym genie. Zatlozytam, ze CBP20 petni role
nadrzednego regulatora odpowiedzi na stres suszy, ktory poprzez regulacje podstawowych
procesow komoérkowych moduluje sie¢ sygnatowg odpowiedzi na stres. Pierwszym etapem
badan koniecznym do przeprowadzenia analizy funkcjonalnej genu CBP20 (zwanego dalej
w tekscie HvCBP20) u jeczmienia jarego byfta identyfikacja jeczmiennego homologa, a takze
pézniejsza analiza TILLING w celu identyfikacji mutanta w tym genie. Dziatania te prowadzone
byly znacznie wczesniej niz skrystalizowaty sie moje plany badawcze. Préby identyfikacii
sekwencji genomowej HvCBP20 podijeto jeszcze w czasie realizacji projektu zamawianego PBZ-
MNiSW-2/3/2006/8 ,Stworzenie platformy TILLING Hordeum vulgare jako trwatego narzedzia
genomiki funkcjonalnej i doskonalenia cech uzytkowych” (MNiSW, 2007-2010) we wspotpracy
z zespotem prof. Zofii Szweykowskiej-Kulinskiej. W projekt ten bytam zaangazowana jako
wykonawca w czasie realizacji badan do pracy doktorskiej.

Zidentyfikowana sekwencja genomowa postuzyta do analiz z wykorzystaniem metody
odwrotnej genetyki — TILLING. W celu identyfikacji mutacji w genie HvCBP20 wykorzystano
populacje HorTILLUS (Hordeum vulgare TILLING population University of Silesia) wyprowadzong
w Katedrze Genetyki WBIOS US (obecnie Zespét Genetyki i Genomiki Funkcjonalnej Roslin,
Wydziat Nauk Przyrodniczych, Uniwersytet Slgski w Katowicach) w ramach w/w projektu, ktérego
kierownikiem byfa prof. Iwona Szarejko. Populacja blisko 10 000 roslin M2 zostata uzyskana
w wyniku mutagenezy chemicznej odmiany ‘Sebastian’ (Szurman-Zubrzycka et al., 2018).
W ramach projektu POLAPGEN-BD wygenerowano unikalne narzedzie do analiz z zakresu

genomiki funkcjonalnej genu HvCBP20 w postaci serii allelicznych mutantéw.

W celu zbadania potencjalnego wptywu mutacji na funkcjonowanie biatka kodowanego przez
zmutowany allel hvebp20.ab przeprowadzitam analizy in silico oraz przestrzenne porownawcze
modelowanie struktury biatka. Analizy te pozwolity stwierdzi¢, ze mutacja hvcbp20.ab ma
potencjalnie wysoki wplyw na funkcjonalnos¢ biatka HvCBP20, ale takze catego kompleksu
CBC. Wykazatam, ze substytucja glicyny (G) do seryny (S) w pozycji 141. jeczmiennego biatka
CBP20 prowadzi do zmiany w strukturze trzeciorzedowej, a takze do powstania dodatkowego
wigzania wodorowego pomiedzy argining (R) 140., a podstawiong pod glicyne seryng w pozycji
141. (Rycina 1). Co ciekawe, dla poprawnego sfatdowania biatka CBP20 kluczowe jest
upakowanie fenyloalaniny (F) w pozycji 43. pomiedzy reszty R140 i G141, a pare reszt G75i C76.

Wspomniane juz zidentyfikowane w badaniach dodatkowe wigzanie wodorowe miedzy R140
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a S141 w biatku kodowanym przez zmutowany allel, w pewnym stopniu moze utrudnia¢ poprawne

sfatdowanie biatka CBP20, a w konsekwencji obnizenie jego funkcjonalnosci.

Rycina 1. Wizualizacja trzeciorzedowej struktury biatka CBP20 u jeczmienia jarego uzyskana w wyniku
modelowania poréwnawczego. Modelowanie poréwnawcze regionu biatka CBP20 istotnego dla poprawnego
fatldowania: C, D — u formy dzikiej, E, F — u mutanta hvcbp20.ab (zmodyfikowano: H2: Daszkowska-Golec et al.,
2017, Frontiers in Plant Science 8: 942). Na rycinie przedstawione nastepujgce aminokwasy budujgce
ilustrowany fragment biatka CBP20: F — Fenyloalanina, C — Cysteina, G — Glicyna, R — Arginina, S — Seryna.

Z literatury wiadomo, ze mutant cbp20 Arabidopsis wykazuje nadwrazliwo$¢ na ABA w czasie
kietkowania nasion (Papp et al., 2004). Dlatego w celu sprawdzenia czy jeczmienny homolog jest
réwniez zaangazowany w sygnalizacie ABA na tym etapie rozwoju, przeprowadziliSmy test
wrazliwosci na ABA mutanta hvcbp20.ab oraz jego odmiany wyjsciowej ‘Sebastian’. Okazato sie,
ze hvcbp20.ab wykazuje wrazliwos¢ w odpowiedzi na ABA, co jednoznacznie pozwolito na
postawienie hipotezy, ze rola CBP20 jest konserwowana ewolucyjnie w kontekscie
sygnalizacji ABA. Protokét testow wrazliwosci jeczmienia jarego na ABA oraz wybrane stresy
abiotyczne w stadium kietkowania nasion i rozwoju siewki opracowali$my w Katedrze Genetyki US
(Daszkowska-Golec et al., 2019). Kolejnym etapem moich badan byto szczegoétowe fenotypowanie
mutanta hvebp20.ab w warunkach stresu niedoboru wody. Protokdt prowadzenia eksperymentu,
w ktérym rosliny w stadium siewki poddane zostaty traktowaniu stresem suszy zostat opracowany
pod moim kierunkiem w ramach projektu POLAPGEN-BD na podstawie sporzgadzonej przez
Partnerow z Instytutu Agrofizyki, PAN w Lublinie i Instytut Upraw i Nawozenia Gleb w Putawach
oraz z Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie procedur. Nasz protokét zaktadat traktowanie we
wczesnym stadium rozwoju, tj. w stadium 14-dniowej siewki, silnym stresem suszy glebowej
(ok. 30% maksymalnego wysycenia wodg gleby), a dodatkowym parametrem wptywajgcym na
deficyt wody byta podniesiona do 25°C temperatura w czasie 10-dniowego okresu traktowania
stresem. WyznaczyliSmy interwaly czasowe eksperymentu, w ktérych rosliny wzrastaty
w optymalnych warunkach nawodnienia (do 10 dnia), narazone byty na stopniowy ubytek wody
z podtoza (10-15 dzien), a nastepnie poddane zostaty 10-dniowemu okresowi silnego stresu

deficytu wody (do 25 dnia eksperymentu) (H2: Daszkowska-Golec i in., 2017, Frontiers in Plant
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Science 8: 942). W wyniku wstepnych eksperymentéw prowadzonych w ramach projektu
POLAPGEN-BD dowiedzielismy sie, ze mutant hvcbp20.ab charakteryzuje sie wyzszg o ok. 30%
zawartoscig wody w lisciu (parametr RWC, ang. Relative Water Content) po stresie suszy
w poréwnaniu do odmiany wyjsciowej ‘Sebastian’ rosngcej w tych samych warunkach.
WykazaliSmy zatem role genu CBP20 u jeczmienia w warunkach stresu suszy. W celu
mozliwie najbardziej szczegotowego zbadania reakcji mutanta hvebp20.ab podjetam prébe
opisania jej na kilku ptaszczyznach:
o morfologicznej (badajac wzér epidermy, strukture woskow  epikutikularnych
z wykorzystaniem mikroskopii skaningowej, wzrost z wykorzystaniem obrazowania),
o fizjologicznej (badajgc wydajnos¢ fotosyntezy =z wykorzystaniem testu OJIP,
przewodnictwo aparatéw szparkowych, szczelnosé bton komérkowych, zawartos¢ wody
w lisciu),
o genetycznej (badajgc transkryptom).
Okazato sie, ze przystosowanie mutanta hvcbp20.ab do stresu suszy wynika ze zdolnosci do
szybszego przeprogramowania metabolizmu, na co sktada sie kilka powigzanych ze sobg
procesow. Zaobserwowana w pierwszych analizach wyzsza o 30% zawartos¢ wody w lisciach
wynika prawdopodobnie z szybszego zamykania aparatow szparkowych, wyzszej stabilnosci
membran komodrkowych, zmienionego wzoru epidermy i zwiekszonego wzgledem odmiany
wyjsciowej poziomu woskow epikutikularnych na powierzchni liscia, a takze szybszego niz
u odmiany wyjsciowej tempa zwijania blaszki lisciowej. Najciekawsza jednak jest wzajemna
interakcja wymienionych cech u mutanta hvcbp20.ab. To w jasny sposob obrazuje zaleznosé
reakcji i prawdopodobnie ich wspolny poczgtek w sciezce sygnatowej. Otoz, szybsze zamkniecie
aparatéw szparkowych zwykle determinuje obnizong wydajnos¢ fotosyntezy, co prowadzi do
zahamowania wzrostu, a w dalszej konsekwencji do $mierci organizmu roslinnego. Niemniej,
u mutanta zauwazono, ze mimo wczesniejszego niz u odmiany wyjsciowej spowolnienia procesu
fotosyntezy, o czym swiadczyty nizsze wartosci dla kalkulowanych parametrow testu OJIP,
wydajnos¢ utrzymuje sie na stalym poziomie do ostatniego dnia eksperymentu, podczas gdy
u odmiany wyjsciowej spada dopiero w koncowej fazie traktowania stresem. U mutanta
zaobserwowano zdolnos¢ do bardziej efektywnego rozpraszania energii niespozytkowanej do
przeprowadzenia reakcji fotochemicznych w postaci ciepta, co prawdopodobnie uchronito komorki
przez negatywnym dziataniem wolnych rodnikéw. Niemniej, unikalng cechg odnotowang
u hvcbp20.ab byta plastycznos¢ wzoru epidermy w warunkach stresu suszy. Dzieki analizom
z wykorzystaniem skaningowej mikroskopii elektronowej (SEM) zauwazylismy, ze mutant po
stresie suszy charakteryzowat sie klastrami aparatow szparkowych o zredukowanej wielkosci,
jednak wcigz minimalnie otwartej aperturze (wzgledem warunkéw optymalnego nawodnienia) na
stronie gornej liscia, natomiast na dolnej stronie liScia zauwazy¢ mozna byto wiekszg liczbe
aparatéw szparkowych o zredukowanym rozmiarze i znacznie wiecej struktur trichomo-

podobnych. Kiedy do opisu tych cech dodamy zwinietg blaszke lisciowa, powstaje model, ktory

13



Agata Daszkowska-Golec, Zatgcznik 3: Autoreferat w jezyku polskim

zapewnia minimalng wymiane gazowa, a przez to rowniez fotosynteze przy ograniczeniu

transpiracji (Rycina 2).

Klastry mniejszych
aparatéw szparkowych,
wiecej struktur
trichomopodobnych

Wiecej aparatéw
szparkowych, wiecej
struktur
trichomopodobnych

Rycina 2. Schemat modelu liscia opisujgcy cechy morfologiczne wzoru epidermy w warunkach
stresu suszy u mutanta hvcbp20.ab (H2: Daszkowska-Golec i in., 2017, Frontiers in Plant
Science 8: 942)

Kolejnym etapem prac byta identyfikacja gendw, ktoérych dziatanie jest zmienione (aktywowane
badz wyciszane na poziomie regulacji transkrypcyjnej) w wyniku mutacji w genie HvCBP20
w warunkach stresu suszy. Ten etap badan miat na celu zidentyfikowanie kluczowych genéw
i zarysowanie $ciezki sygnatowej, ktorej zaburzenie w wyniku mutacji hvebp20.ab prowadzi do
lepszej adaptacji do stresu deficytu wody we wczesnym stadium rozwojowym jeczmienia.
Niewatpliwie byt to dla mnie najciekawszy etap analiz angazujgcy bioinformatyczng analize danych
pochodzgcych z eksperymentu mikromacierzowego. Przeprowadzenie tej analizy stanowito
wyzwanie metodyczne, a zarazem poczatek mojego zainteresowania bioinformatyka i analizami
zwigzanymi z profilowaniem ekspresji gendw. Analiza zidentyfikowanych w toku prac genow
0 zroznicowanej (specyficznie dla mutanta) ekspresji pozwolita na zintegrowanie z danymi
uzyskanymi z fenotypowania. Badania te umozliwity zdefiniowanie adaptomu mutanta
hvebp20.ab. Mianem adaptomu okreslam szereg cech fenotypowych, ale takze zestaw genow
o zréznicowanej ekspresji w odpowiedzi na wczesny etap stresu suszy. Zaobserwowano
podniesiong ekspresje genow, ktérych produkty zwigzane sg z procesami regulacji syntezy
komponentéw wchodzgcych w skiad pierwotnych i wtérnych $cian komoérkowych (lakkazy:
MLOC 22174, MLOC 69899, MLOC _61206; peroksydazy: MLOC 25875, MLOC 55157,
MLOC _80183). Co ciekawe z aktywacjg procesow lignifikacji scian komorkowych
u jednolisciennych skorelowane jest zwijanie blaszki lisciowej, co moze ttumaczy¢ zaobserwowane
zjawisko wczesniejszego zwijania blaszki liSciowej u mutanta. Ponadto juz na wczesnym etapie

stresu suszy indukowana jest u mutanta synteza ABA, co potwierdzono zaréwno wzrostem

14



Agata Daszkowska-Golec, Zatgcznik 3: Autoreferat w jezyku polskim

poziomu ekspresji kluczowego dla szlaku syntezy ABA genu — NCED3 (MLOC_43893),
jak i znacznie wyzszg koncentracjg ABA u mutanta niz u odmiany wyjsciowej. Ciekawym genem,
ktérego wzrost ekspresji odnotowano juz w poczgtkowej fazie stresu suszy jest BAK1 (BRI1-
Interacting Kinase, MLOC_19405), kodujacy istotny regulator sygnalizacji brasinosteroidéw. Co
ciekawe, u Arabidopsis BAK17 jest zaangazowany w pozytywng regulacje zamykania szparek
w odpowiedzi na stres suszy poprzez regulacje kinazy OST1 (Opened stomata 1). Dodatkowo —
interakcja ta jest wzmocniona w obecnosci podniesionego poziomu ABA, kitory odnotowalismy
w naszych badaniach (Shang et al., 2016; Daszkowska-Golec et al., 2017). Kolejng grupg genow,
ktérych zmieniony poziom ekspresiji ttumaczy¢ moze zaobserwowany fenotyp, byty geny zwigzane
z morfogenezg struktur trichomo-podobnych. Wydaje sie takze, 2e w odpowiedzi na silny
i diugotrwaly stres suszy w stadium siewki kluczowe dla lepszej reakcji mutanta sg procesy
przeciwdziatajgce negatywnym skutkom dziatania wolnych rodnikéw, co jest szczegdlnie
zauwazalne w podniesionej ekspresji genow kodujgcych enzymy odpowiedzialne za
detoksyfikacje komoérki jak np. dysmutaza ponadtlenkowa (MLOC_22278), peroksydaza glutationu
(MLOC_68517). Ponadto, odnotowano podniesiony poziom ekspresji dla gendw kodujgcych
enzymy zaangazowane w poprawne fatdowanie biatek, co moze stanowi¢ kluczowe mechanizmy
korygujace btedy na poziomie komérkowym w reakcji na stres mutanta. Z kolei zmieniony wzér
epidermy rowniez znalazt odzwierciedlenie w badaniach transkryptomicznych, gdzie odnotowano
obnizony poziom ekspresji genu FAMA, ktory u Arabidopsis opisany zostat jako kluczowy regulator
proceséw zwigzanych z prawidtowg morfogenezg linii komérek szparkowych (Ohashi-lto and
Bergmann, 2006). Zaburzenie we wzorze epidermy obserwowane jako klastry komorek
przyszparkowych u hvebp20.ab moze czesciowo wynikaé ze zmienionej ekspresji tego genu (H2:
Daszkowska-Golec i in., 2017, Frontiers in Plant Science 8: 942). Zmieniony wzor epidermy
u mutanta jeczmienia hvcbp20.ab i szczegdtowe analizy obrazéw pochodzgcych z badan
z wykorzystaniem skaningowego mikroskopu elektronowego stanowity punkt wyjscia do dalszych

badan, zwigzanych z woskami epikutikularnymi.

Zbadanie czy istnieje ewolucyjnie konserwowany mechanizm odpowiedzi na stres suszy u
odlegtych genetycznie roslin dwulisciennych i jednolisciennych na przyktadzie mutantow
jeczmienia i Arabidopsis w genie CBP20

Analizy globalnego profilu ekspresji z wykorzystaniem mikromacierzy Agilent Barley Microarray
44K, mimo ze umozliwity odpowiedZz na poczatkowo zadane pytania badawcze, zrodzity nowe
hipotezy i zagadnienia, ktére badatam nastepnie w ramach projektu SONATA ‘Genomika
translacyjna w identyfikacji mechanizmu dziatania signalosomu CBP20 w odpowiedzi Arabidopsis
i jeczmienia na stres suszy’. W roku 2016 uzyskatam finansowanie na realizacje projektu,
ktéry w bardziej szczegétowym ujeciu koncentrowat sie na dziataniu CBP20 u jeczmienia

i Arabidopsis. Zalozylam, ze prowadzenie badan w oparciu o koncepcje genomiki
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translacyjnej, ktora opiera sie na mozliwosci przeniesienia danych uzyskanych z zakresu
genomiki z gatunku modelowego, jak np. A. thaliana, do oddalonego gatunku o znaczeniu
agronomicznym, jakim w moim ukladzie doswiadczalnym jest jeczmien, umozliwi
zdefiniowanie istotnych mechanizméw adaptacyjnych do stresu, w ktore zaangazowany
jest CBP20.

Uznatam za szczegdlnie istotne sprawdzenie czy dodatkowg bariera zapewniajagcq nizsza
utrate wody u mutanta jest zwiekszony poziom woskow epikutikularnych. Dlatego
zaplanowatam szczegoétowe analizy angazujgce zaréwno skaningowg mikroskopie elektronowg
(SEM) ukierunkowang na analize morfologii struktur krystalicznych woskow, analizy skfadu
chemicznego woskow z wykorzystaniem wysokosprawnej chromatografii gazowej i spektrometrii
mas, jak i badania majgce na celu okreslenie poziomu ekspresji gendéw zwigzanych z biosyntezg
i regulacja biosyntezy woskéw z wykorzystaniem wczesniej uzyskanych danych
mikromacierzowych oraz analiz z zastosowaniem metody RT-gPCR (Real-Time gPCR). W wyniku
analiz wykazatam role CBP20 w regulacji biosyntezy woskéw na etapie powstawania zwigzkéw
alkanowych i aldehydowych. Co szczegdlnie istotne dowiodtam, ze zwigkszony poziom woskéw
0 zmienionym skfadzie chemicznym nie tylko odgrywa znaczacg role w oszczednej gospodarce
wodnej mutantéw w genie CBP20, ale wykazatam, ze jest to proces silnie konserwowany
ewolucyjnie  (H4: Daszkowska-Golec i in., 2020, Plant Science doi:
10.1016/j.plantsci.2020.110593). Szczegdlnie interesujgce jest powigzanie syntezy woskow
epikutikularnych z procesami degradacji i wyciszania RNA. Cho¢ w literaturze dostepne sg
przyktady analiz mutantéw w genach Arabidopsis, ktére dotyczg metabolizmu RNA w kontekscie
syntezy woskow, to badania nad CBP20 w tejze $ciezce znacznie poszerzajg dotychczasowy
stan wiedzy. Odzwierciedleniem tego jest praca przegladowa przygotowana na zaproszenie
Edytora Trends in Plant Science (H5: Daszkowska-Golec, 2020, Trends in Plant Science doi
doi.org/10.1016/j.tplants.2020.06.009), w ktorej podsumowuje obecny stan wiedzy na temat
zaangazowania genow/biatek zwigzanych z metabolizmem RNA w zalezne od srodowiska procesy
zwigzane z syntezg woskow. Praca ta zawiera autorski oryginalny schemat ilustrujgcy mechanizm
jaki poznano do tej pory w kontekscie regulacji kluczowego genu w syntezie woskéw na etapie

tworzenia alkandw, ktére majg najwiekszy udziat w sktadzie chemicznym woskéw (Rycina 4).
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Rycina 4. Procesy degradacji RNA i Sciezki wyciszania w regulacji ekspresji CER3 (ECERIFERUM 3) w procesie
biosyntezy woskoéw (zrédlo: H5: Daszkowska-Golec, 2020, Trends in Plant Science doi
doi.org/10.1016/j.tplants.2020.06.009). U ekotypu dzikiego (wild-type) obie Sciezki degradacji RNA zachodzg
prawidtowo (zaréwno $ciezka 5'-3’ kontrolowana przez egzorybonukleaze XRN4 oraz $ciezka 3’-5’ angazujgca
RNA egzosom wraz z kompleksem Ski) co prowadzi do wydajnej regulacji poziomu transkryptu CER3. Sciezka
potranskrypcyjnego wyciszania genéw (PTGS) z wykorzystaniem czgsteczek siRNA nie jest uruchamiana, wiec
CER3 nie jest wyciszany, a to w konsekwencji prowadzi do normalnej depozycji woskéw epikutikularnych.
Natomiast u mutanta cer7 dziatanie egzosomu RNA jest zablokowane (ze wzgledu na mutacje w genie kodujgcym
podjednostke RRP45P/CER7). Niemniej, wczesniejsze zwigzanie transkryptu CER3 z kompleksem Ski skutecznie
blokuje jego mozliwo$¢ degradacji na drodze 5’-3’ regulowanej przez XRN4. Stagd akumulacja transkryptow CER3
musi by¢ regulowana w komorce i jest to mozliwe przez produkcje siRNA prowadzacych do wyciszenia CER3, co
finalnie skutkuje defektem w depozycji woskéw u mutanta cer7. Model ten opracowano na podstawie raportow
(Zhao and Kunst, 2016; Lange et al., 2019). Rycina przygotowana z wykorzystaniem BioRender
(https://biorender.com/).

Podsumowujac, fenotyp mutanta w genie CBP20 u Arabidopsis i jeczmienia stanowi efekt
dziatania wielu warstw regulacji, ktéore majg wspoélny poczatek — kompleks CBC
aktywowany sygnatem stresu suszy. Co ciekawe, zaden z genéw kodujgcych podjednostki CBC
nie jest indukowany stresem ani ABA (H4: Daszkowska-Golec i in., 2020, Plant Science doi:
10.1016/j.plantsci.2020.110593; (Kim et al., 2008). Najbardziej prawdopodobne jest, ze dochodzi
do post-translacyjnej regulacji aktywnosci biatka CBP20 lub/i CBP80 w odpowiedzi na stres,
co z kolei ttumaczy¢ moze selektywne dziatanie CBP20 (i CBP80) w modulowaniu tejze reakgiji.
Wydaje sie, ze dziatanie to dotyczy konkretnej puli gendw, ulegajgcych alternatywnemu
splicingowi, a przez to zréznicowanej ekspresji. Mikromacierze ekspresyjne Agilent Barley
Microarray 44K nie pozwalajg na dogtebng analize tego mechanizmu, stad zdecydowatam sie na
zastosowanie wysokoprzepustowego sekwencjonowania transkryptomu (RNA-seq) i analize
izoform splicingowych w odpowiedzi na stres. Wyniki uzyskane z tych analiz stanowi¢ bedag
przedmiot przygotowywanego obecnie manuskryptu we wspotpracy z Dr. Martinem Mascherem

(IPK, Gatersleben) i z pewnoscig rzucg nowe swiatto na regulacje odpowiedzi na stres suszy przez
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CBP20. Biorgc pod uwage plejotropowy efekt mutacji w genie CBP20 oraz zaangazowanie
we wczesniej wzmiankowany metabolizm RNA uznatam za konieczne usystematyzowanie wiedzy
w tym zakresie, co uczynitam przygotowujgc publikacje przeglagdowg (H3: Daszkowska-Golec,
2018, Plant Physiology 176: 242-253). W pracy tej oprocz zestawienia aktualnych danych na
temat molekularnej roli podjednostek budujgcych kompleks CBC, opisatam réwniez doniesienia
dokumentujgce fenotyp mutantéw roslinnych ze szczegdlnym uwzglednieniem reakcji na ABA
i stres abiotyczny. Sformutowatam roéwniez pytania badawcze jakie warto podjg¢ by zrozumieé
molekularng role kompleksu CBC w odpowiedzi na stres u roslin. Najpilniejszym sposréd nich,
W mojej ocenie, jest zdefiniowanie miejsca CBC w sieci sygnatowej w reakcji na stres suszy.
Obecnie prowadze rowniez analizy transkryptomiczne 2z wykorzystaniem niedawno
zidentyfikowanego w naszym zespole mutanta jeczmienia w genie CBP80, ktory podobnie jak
hvebp20.ab, cechuje sie lepszg odpowiedzig na stres deficytu wody. Pragne takze dodac, ze
badania dotyczace mutanta w genie CBP20 spotkaty sie z duzym zainteresowaniem mediow
i spoteczenstwa o czym swiadczg materiaty prasowe i radiowe (stosowne zestawienie znajduje sie
w punkcie 5c niniejszego dokumentu) oraz Nagrodg Inteligentnego Rozwoju w kategorii

Naukowiec Przysztosci w roku 2020 przyznang przez Forum Inteligentnego Rozwoju.

Szczegotowe poznanie wplywu mutacji w genie HYERA1, kodujacym negatywny regulator
sygnalizacji kwasu abscysynowego, u jeczmienia w warunkach stresu suszy

Pierwszym etapem badan zwigzanym z analizg funkcjonalng genu ERA7 u jeczmienia byta
identyfikacja homologa i jego sklonowanie. Kolejnym etapem, podobnie jak w przypadku badan
nad genem HvCBP20 bylo poszukiwanie mutacji w obrebie sekwencji genomowej
z wykorzystaniem metody TILLING. Amplikon wybrany do analiz dotyczyt fragmentu kodujacego
katalityczng domene beta-podjednostki farnesylotransferazy, co przetozyto sie na identyfikacje
mutacji o znacznym wptywie na funkcjonalnos¢ biatka wg predykcji in silico. W wyniku mutac;ji
hvera1.b doszio do substytuciji glicyny do glutaminianu w pozyciji 188. biatka (G188D). Co ciekawe,
aminokwas sgsiadujgcy z G188 — glicyna w pozyciji 189. jest zaangazowany w bezposredni kontakt
z alfa-podjednostkg (FTA) kompleksu. Efektem mutacji, jak wykazaly nasze analizy
z wykorzystaniem modelowania przestrzennego struktury HvVERA1, jest zmiana wiasciwosci
fizykochemicznych regionu biatka FTB (mniejsza hydrofilowos¢ i ujemny tadunek) wchodzacego
w interakcje z FTA, co moze wptywac¢ na poprawne dziatanie kompleksu, ktéry jak dowiedziono,
petni swojg funkcje tylko w postaci heterodimeru sktadajgcego sie z alfa- i beta-podjednostki
(H6: Daszkowska-Golec, 2018, Environmental and Experimental Botany, 148: 12-26).

Biorgc pod uwage odpowiedz na ABA w przypadku opisanych w literaturze mutantéw Arabidopsis,
kolejnym etapem analiz byto sprawdzenie wrazliwosci mutanta hvera1.b na kwas abscysynowy
w czasie kietkowania nasion. WykazaliSmy, ze mutacja w genie HvERA1 powoduje
zwiekszong wrazliwos¢ na ABA w czasie kietkowania, dowodzac tym samym podobnej

funkcjonalnosci genu jeczmienia do opisanego homologa u Arabidopsis. Kiedy mutant
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hveral.b zostat poddany stresowi suszy w stadium siewki, wg temu samego protokotu
co wczesniej opisany dla mutanta w genie HvCBP20, okazato sie, ze wzgledna zawartos¢ wody
w lisciu (RWC) jest 0 25% wyzsza niz w przypadku odmiany wyjsciowej. Najciekawsze jednak
wyniki przyniosta analiza wydajnosci fotosyntetycznej. Fotosynteza jest procesem, ktéry w wyniku
zmian metabolicznych wywotanych stresem, zamkniecia aparatow szparkowych, aktywnosci
wolnych rodnikéw ulega znacznemu zahamowaniu w warunkach stresu suszy. U mutanta
hvera1.b jednak wszystkie badane parametry jasno wskazywaly, ze proces fotosyntezy zachodzi
réwnie wydajnie co w warunkach optymalnego nawodnienia. Wyniki te byty przeciwiehstwem
obserwacji poczynionych dla odmiany wyjsciowej ‘Sebastian’ (WT). Analizy transkryptomu
drugiego liscia, prowadzone dzigki technologii mikromacierzy ekspresyjnych Agilent Barley
Microarray 44K, umozliwity identyfikacje gendw, ktérych zréznicowana ekspresja przektada sie na
obserwowany fenotyp hvera1.b. Okazuije sie, ze po stresie suszy u mutanta aktywowane sg geny
zwigzane z metabolizmem galaktolipidow, ktére stanowig gtdwny komponent bton
chloroplastowych (Rycina 5). Wynik ten wraz z danymi z analiz fizjologicznych pozwolit na
wnioskowanie, ze farnezylacja moze by¢é procesem negatywnie regulujgcym synteze
galaktolipidow w odpowiedzi na stres suszy. Niemniej, mimo analizy potencjalnych biatek
docelowych dla dziatania farnezylotransferazy w obrebie biatek kodowanych przez geny
o zréznicowanej ekspresiji, nie zidentyfikowano ich w zestawie genéw zwigzanych z metabolizmem
lipidéw. Wyniki te przyniosty jednak interesujgcy materiat do dalszych badan w postaci genow
kodujgcych kilka biatek zaangazowanych w sygnalizacje ABA, jak np. DDB1-and CUL4-associated
factor (MLOC 57514) i ICMEL2 (Probable isoprenylcysteine alpha-carbonyl methylesterase,
MLOC_8022) (H6: Daszkowska-Golec, 2018, Environmental and Experimental Botany, 148:
12-26).
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Rycina 5. Schemat ilustrujacy dane uzyskane z badan transkryptomu mutanta hvera1.b oraz analiz in silico
sekwencji promotorowej HVERA1. (A) Sciezka kwasu mewalunowego (MVA): HMG-CoA -
Hydroxymethylglutaryl-CoA synthase; HMGR - Hydroxymethylglutaryl-CoA reductase; PP2A - Protein
Phosphatase 2A; MVA — Mevalonic Acid; DMAPP — dimethylallyl pyrophosphate; IPP — isopentenyl pyrophosphate;
GGPP - Geranylgeranyl pyrophosphate; GPPS — Geranyl diphosphate synthase; FPS — Farnesyl pyrophosphate
synthase; FPP — Farnesyl pyrophosphate. (B) Sciezka MEP i syntezy galaktolipidéw: DXP — 1-Deoxy-D-xylulose
5-phosphate; MEP — methylerythritol 4-phosphate; DAG — Diacylglycerol; PA — Phosphatidic acid; DGK —
Diacylglycerol kinase; MGD — monogalactosyl diacylglycerol; MGDG — Monogalactosyldiacylglycerol; DGD —
Digalactosyldiacylglycerol. (C) Analiza sekwencji promotorowej genu HvERA71 w kontekscie motywow
rozpoznawanych przez czynniki transkrypcyjne zaangazowane w regulacje sciezek sygnatowych kluczowych
fitohormonéw: TCP — TEOSINTE BRANCHED 1; bZIP — basic leucine zipper; B3—B3 domain transcription factor;
bHLH — basic helix-loop-helix; AP2; ERF — Apetala 2;Ethylene Responsive Factor; GATA;tify — GATA-type zinc
finger in addition to the tify domain; NF-YB;NF- YA;NF-YC — NF-YB;NF-YA;NF-YC transcription factor; BRs —
brasinosteroidy; ABA — kwas abscysynowy; GAs — gibereliny; ET — etylen; SA — kwas salicylowy; IAA — auksyna;
JA — kwas jasmonianowy. Czerwone trojkaty oznaczajg podniesiony poziom ekspresji na podstawie analizy
transkryptomu hvera1.b po 10-dniowym stresie suszy w odniesieniu do kontroli. (D) Proces farnezylaciji: PFT —
protein farnesyl transferase; FACE2 — FARNESYLATED PROTEIN-CONVERTING ENZYME 2; STE24—CaaX
PRENYL PROTEASE 1; STE14 B — ISOPRENYL CYSTEINE METHYLTRANSFERASE 14B; STE14A —
ISOPRENYL CYSTEINE METHYLTRANSFERASE 14A; ICME — ISOPRENYLCYSTEINE METHYLESTERASE;
OMe — metylacja; ER — reticulum endoplazmatyczne.

Co ciekawe, u Arabidopsis homolog ICMEL2 katalizuje hydrolize estrow metylowych
isoprenylcysteiny w czasie procesu farnezylacji, a jego nadekspresja prowadzi do nadwrazliwosci
na ABA w czasie kietkowania nasion i odpowiedzi aparatéw szparkowych (Huizinga et al., 2008).
W kontekscie badan nad procesem farnezylacji petne poznanie mechanizmu tego procesu
moze w pewnym stopniu zaleze¢ od zrozumienia zaleznosci miedzy metylacjg i demetylacja
izoprenylcysteiny, jak postulujg badacze. Wyniki uzyskane przez nas w toku analiz maja
szanse przyczynic sie do rozwigzania tego problemu u gatunkéw uprawnych.

Dalsze analizy sg juz w toku i ukierunkowane sg na badanie zawartosci galaktolipidow oraz analize
ultrastruktury chloroplastéw, odpowiednio we wspétpracy z dr. Tomaszem Ptociniczakiem (Instytut

Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet Slgski) i dr. Michaelem Melzerem (IPK,
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Niemcy). Ponadto, do Narodowej Agencji Wymiany Akademickiej (NAWA) w ramach programu
Ulama zostat ztozony wniosek na staz podoktorski dla dr Pirko Jalakas z zespotu Prof. Hannesa
Kollista (University of Tartu, Estonia), ktérej wktad w poznanie sygnalizacji zaleznej od erat
u Arabidopsis jest udokumentowany licznymi publikacjami. W naszym zespole pod mojg opieka
planuje ona realizowac¢ dalsze analizy, tym razem z wykorzystaniem mutantéw jeczmienia w tym
genie. Wniosek zostat rekomendowany do finansowania przez NAWA, a staz podoktorski

Dr. Jalakas rozpocznie sie w maju 2021 roku.

Okreslenie podstaw molekularnych procesu fotosyntezy u jeczmienia jarego w warunkach
stresu suszy w oparciu o badanie transkryptomiczne

Kontynuacjg badan zwigzanych z wynikami dotyczacymi procesu fotosyntezy mutanta hvera1.b
byto podjecie proby identyfikacji genoéw jeczmienia kodujgcych kluczowe dla tego procesu biatka,
zaréwno strukturalne budujgce fotosystemy, jak i regulacyjne. Biorgc pod uwage fakt,
ze zréwnowazony proces fotosyntezy w warunkach stresu suszy przyczyni¢ sie moze do
zapewnienia pozgdanej biomasy i plonu roslin uprawnych, kluczowe wydaje sie, by w obliczu
zmian klimatycznych szczegdtowo pozna¢ podstawy genetyczne procesu fotosyntezy.

Podjetam prébe opisu tego zjawiska w warunkach stresu deficytu wody i reakcji na ABA u trzech
odmian jeczmienia jarego: odmian europejskich ‘Sebastian’, ‘Maresi’ oraz syryjskiej ‘Cam/B1/C1’.
‘Sebastian’ to odmiana wykorzystywana w naszym zespole z uwagi na wyprowadzong w jej tle
genetycznym populacje TILLING, natomiast odmiany ‘Maresi’ i ‘Cam/B1/C1’ to odmiany opisane
jako charakteryzujgce sie kontrastowg reakcjg na stres suszy (Filek et al., 2016; Gudys et al.,
2018; Janiak et al., 2018) Oprécz szczegotowej analizy fizjologicznej procesu fotosyntezy,
zastosowatam analize globalnego profilu ekspresji genéw z wykorzystaniem zaréwno
mikromacierzy ekspresyjnych Agilent Barley Microarrays 44K, jak réwniez wysokoprzepustowego
sekwencjonowania transkryptomu (RNA-seq) drugiego liscia roslin jednej z tych odmian (odmiany
‘Sebastian’) poddanych stresowi suszy. Ta druga metoda umozliwita identyfikacje znacznie
wiekszej liczby gendéw. Analiza danych pochodzacych z RNA-seq jasno wykazata, ze najbardziej
istotnym statystycznie procesem biologicznym dla genéw o obnizonej ekspresji w wyniku dziatania
stresu suszy jest proces fotosyntezy. Wyniki te dostarczyty informacji na temat odpowiedzi na stres
komponentéw strukturalnych fotosysteméw kluczowych dla procesu fotosyntezy, ale réwniez
enzymow katalizujgcych reakcje istotne dla tego procesu. Kolejno, dzieki zastosowaniu analizy
adnotaciji bazujgcej na sekwencjach ortologicznych, mozliwe byto szczegdtowe przypisanie funkcji
analizowanym genom o zréznicowanej ekspresji, co w efekcie umozliwito zidentyfikowanie
tacznie 147 gendéw, w tym: kodujgcych podjednostki fotosystemu Il (34 geny), podjednostki
fotosystemu | (20 gendw), komponenty tancucha przenosnikow elektrondw (7 gendéw), sktadniki
kompleksu cytochromalnego (4 geny), podjednostki ATPazy (22 geny), biatka antenowe
(21 gendw), enzymy katalizujgce reakcje cyklu Calvina (33 geny). Najwazniejszym wynikiem

uzyskanym w toku analiz jest fizjologiczny i genetyczny obraz funkcjonowania
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fotosystemoéw w warunkach stresu suszy, z zaznaczeniem wczesnego stadium reakcji na
stres, jak i odpowiedzi po 10-dniowym silnym stresie suszy u jeczmienia jarego.
Wykorzystujac narzedzia bioinformatyczne, umozliwiajgce identyfikacje gendw kodujacych
czynniki transkrypcyjne w zestawie gendw o zréznicowanej ekspresji, zidentyfikowano kluczowe
czynniki transkrypcyjne, ktérych ekspresja modulowana jest stresem suszy u jeczmienia. Kolejne
pytanie badawcze, na ktére szukatam odpowiedzi dotyczyto tego czy w obrebie zidentyfikowanych
czynnikow transkrypcyjnych sg kluczowe dla regulacji tych genéw zwigzanych z fotosyntezg, ktére
zidentyfikowatam w czasie analizy roznicowej ekspresji. W tym celu przeprowadzitam analize
regiondw promotorowych dla 147 gendéw zwigzanych z fotosyntezg pod katem identyfikaciji
motywow cis-regulatorowych rozpoznawanych przez czynniki transkrypcyjne (Transcription Factor
Binding Sites, TFBS). Zintegrowanie danych dotyczgcych czynnikéw transkrypcyjnych oraz
specyficznych dla nich TFBS zidentyfikowanych w toku analiz promotoréw umozliwito
identyfikacje 17 par regulatorowych ‘czynnik transkrypcyjny — gen’. Ich funkcjonowanie
w warunkach stresu przekfadac¢ sie moze na regulacje procesu fotosyntezy przez bezposrednie
dziatanie na ekspresje genéw zwigzanych z tym procesem, a co za tym idzie, by¢ moze na lepszg
adaptacje jeczmienia jarego do niesprzyjajgcych warunkéw srodowiska (H7: Daszkowska-Golec

i in., 2019, International Journal of Molecular Sciences, 20, 6341).

Sprawdzenie zwigzku miedzy dziataniem szlaku sygnatlowego ABA i innych fitohormonéw
w warunkach stresu suszy u jeczmienia i Arabidopsis

O znaczeniu strigolaktonéw (SL) w odpowiedzi na stres wiadomo stosunkowo niewiele. Badania
prowadzone u Arabidopsis w warunkach deficytu wody przyniosty sprzeczne informacje.
W badaniach Ha i wspétpracownikoéw (Ha et al, 2014) zaréwno mutanty syntezy SL max3 i max4
oraz signalingu max2 wykazywaty wrazliwos¢ na stres, podczas gdy Bu i wspoétpracownicy (Bu et
al., 2014) wykazali, ze tylko mutant signalingu wykazuje wrazliwosc¢, podczas gdy mutanty syntezy
nie roznity sie od ekotypu dzikiego. Kolejne badania z wykorzystaniem mutantéw sygnalizaciji
i syntezy SL u ryzu nie zdefiniowaty w sposob jednoznaczny zaangazowania SL w interakcje
z ABA, a takze w odpowiedz na stres suszy (Haider et al., 2018).

Majac na uwadze znaczenie genu D14 (DWARF14), ktéry koduje jedyny i specyficzny wytgcznie
dla SL receptor (Marzec and Brewer, 2019), w celu odpowiedzi na pytanie czy strigolaktony sg
zaangazowane w odpowiedZ na stres suszy i interakcje z ABA przeprowadziliSmy badania nad
mutantem jeczmienia hvd714.d wczeéniej zidentyfikowanym w zespole Katedry Genetyki US
(obecnie Zespot Genetyki i Genomiki Funkcjonalnej Ro$lin, US) (Marzec et al., 2016).
W doswiadczeniu jako obiekt badan wykorzystaliSmy mutanta jeczmienia jarego, ale réwniez
oddalonego filogenetycznie mutanta d74 Arabidopsis. ZatozyliSmy, Zze uzyskanie zbieznych
informaciji z obu gatunkéw pozwoli nam na jednoznaczne stwierdzenie o zaangazowaniu SL, badz
jego braku, w szlak odpowiedzi na stres suszy. WykazaliSmy, ze mutacja w genie kodujagcym

receptor SL powoduje wrazliwos¢ na stres suszy, ktora przejawia sie szybszym tempem utraty
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wody, wynikajgcym prawdopodobnie z opdznienia reakcji aparatow szparkowych, a takze ciensze;j
warstwy kutikuli niz u odmiany wyjsciowej ‘Sebastian’. Dziatanie stresu u mutantéw obu gatunkéw
doprowadzito do znacznego obnizenia wydajnosci fotosyntezy, a prawdopodobnie wtérny stres
spowodowany nagromadzeniem wolnych rodnikbw wywotat zmiany degeneracyjne
w chloroplastach. Najciekawsze jednak byto zbadanie podstaw molekularnych zaobserwowanych
cech fenotypowych. Postanowilismy wykorzysta¢é w tym celu panel gendéw zwigzanych
z wczesnym signalingiem ABA (receptory, fosfatazy, kinazy) oraz syntezg tego fitohormonu.
Jednoznacznie dowiedliSmy, ze mutacja hvd74.d wplywa na podniesiony poziom ekspresji
genéw zwigzanych z biosyntezg kwasu abscysynowego. Ten wynik nie koreluje jednak
z danymi dotyczgcymi koncentracji ABA i jego metabolitow w tkankach liscia poddanego stresowi
dehydratacji. Co ciekawe, analiza ekspresji genow kodujgcych kluczowe komponenty sygnalizacji
ABA, jak receptory (HvPYL4, HvPYL)5), fosfatazy (HvPP2C4) i kinazy (HvSnRK2.1) wykazata
podobng tendencje w kontekscie poziomu ekspresji zarowno u odmiany dzikiej, jak i mutanta.
Wynik ten jasno wskazuje, ze mutacja hvd14.d prowadzi do niewrazliwosci na ABA, poniewaz
u mutanta mimo podniesionej aktywnosci genéw zwigzanych z biosyntezg ABA nie dochodzi do
wydajnej aktywacji sygnalizacji ABA, ktora jest niezbedna w prawidtowym przekazywaniu sygnatu
zwigzanego z odpowiedzig na stres deficytu wody. Dalsze badania z pewnoscig umozliwig
zdefiniowanie komponentéw szlaku zaleznosci molekularnych, ktére wplywajg na modulacje
odpowiedzi na stres poprzez interakcje szlakow sygnatowych i syntezy SL i ABA (H8: Marzec,
Daszkowska et al., 2020, Plant, Cell and Environment, 1-15).

d. NAJWAZNIEJSZE REZULTATY | WNIOSKI WYNIKAJACE Z PRZEPROWADZONYCH
BADAN WCHODZACYCH W SKLAD OSIAGNIECIA NAUKOWEGO:

1. Szczegétowe zbadanie efektu mutacji w genie HvCBP20, kodujacym negatywny
regulator sygnalizacji kwasu abscysynowego, w warunkach stresu suszy u jeczmienia

o Wwykazanie wysokiego poziomu konserwowalnosci CBP20 zaréwno w kontekscie sekwencji
genomowej i aminokwasoweyj, ale takze utrwalonej ewolucyjnie funkcji w odpowiedzi na ABA
i stres suszy, co jasno wskazuje na potencjat wykorzystania tej wiedzy rowniez u innych
gatunkoéw niz badane w ramach omowionych prac

o zdefiniowanie adaptomu mutanta hvcbp20.ab, na ktéry sktadajg sie cechy fenotypowe
i zestaw gendw o zréznicowanej ekspresji stanowigce wyposazenie w lepszej adaptacji do
warunkow stresu suszy u jeczmienia

o Wwykazanie, ze wyzszy poziom woskow epikutikularnych i ich zmieniony sktad chemiczny
w odpowiedzi na stres suszy jest cechg konserwowang ewolucyjnie i zalezng od mutacji
w genie CBP20, a zmiany w poziomie ekspresji gendw zwigzanych z biosyntezg woskow na
drodze formowania alkandw i aldehydow przektadajg sie na obserwowany u hvcbp20.ab
fenotyp i co za tym idzie, umozliwiajg sformutowanie wniosku o regulacji tego etapu syntezy

woskow na drodze zaleznej od CBP20.
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Uzyskane wyniki stanowity istotny wktad w trakcie aplikowania o finansowanie kolejnego projektu
badawczego w konsorcjum miedzynarodowym. Podjete dziatania zakoriczyly sie sukcesem
i od listopada 2019 kieruje badaniami polskiego zespotu realizujgcego razem z 12 partnerami
z 8 krajow Europy projekt BARISTA: Zaawansowane narzedzia stuzgce zintensyfikowanej
i zrbwnowazonej uprawie jeczmienia w obliczu zmian klimatycznych (projekt miedzynarodowy
finansowany przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju w ramach pierwszego konkursu
programu ERA-NET COFUND SusCrop finansowanego w ramach programu ramowego
HORYZONT 2020 na rzecz badarn i innowacji (No 771134)).

2. Wykazanie zwigzku miedzy funkcjonowaniem genu HvERA1, kodujacym negatywny
regulator sygnalizacji kwasu abscysynowego, u jeczmienia a procesem fotosyntezy
w warunkach stresu suszy

o wykazanie wysokiego stopnia konserwowania genu ERA1 zaréwno w kontekScie sekwencji
genomowej i aminokwasoweyj, ale takze utrwalonej ewolucyjnie funkcji w odpowiedzi na ABA
i stres suszy

o Wwskazanie, ze farnezylacja moze by¢ procesem negatywnie regulujgcym synteze
galaktolipidow w odpowiedzi na stres suszy, co u mutanta w genie ERA1 zapewnia lepszg

wydajnosc fotosyntezy, a to z kolei przektada sie na lepszg adaptacje do stresu suszy

Uzyskane wyniki stanowily istotny wktad w staranie sie o finansowanie projektu BARISTA,
o ktérym wspominam powyzej. Dodatkowo nawigzana w ramach projektu BARISTA wspodtpraca z
grupg Prof. Hannesa Kollista i Dr. Ebe Merilo, a takze zainteresowanie obu stron sygnalizacjg ABA
zalezng od ERA1, zaowocowaly wspolnymi planami badawczymi, ktére realizowac bedzie
w Zespole Genetyki i Genomiki Funkcjonalnej Roslin US Dr. Pirko Jalakas w ramach stazu

podoktorski NAWA w programie Ulama od maja 2021 roku.

3. Zidentyfikowanie podstaw molekularnych procesu fotosyntezy u jeczmienia jarego

w warunkach stresu suszy w oparciu o badanie transkryptomiczne

o opracowanie unikalnego fizjologicznego | genetycznego obrazu funkcjonowania
fotosystemoéw w warunkach stresu suszy z zaznaczeniem wczesnego stadium reakcji na
stres, jak i odpowiedzi po 10-dniowym silnym stresie suszy

o identyfikacia 147 gendéw jeczmienia kodujgcych zaréwno elementy strukturalne
fotosystemow, fancucha elektronéw, jak i enzymy katalizujgce reakcje istotne dla procesu
fotosyntezy

o wskazanie 17 potencjalnych par regulatorowych ‘czynnik transkrypcyjny — gen zwigzany
z procesem fotosyntezy’, ktérych funkcjonowanie w warunkach stresu suszy przekfadac sie

moze na lepszg adaptacje do niesprzyjajgcych warunkow Srodowiska u jeczmienia jarego
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4. Wykazanie zwigzku miedzy dziatlaniem szlaku ABA-zaleznej odpowiedzi na susze

a sygnalizacjg strigolaktonow

o Wwykazanie, ze mutacja w jeczmiennym genie D14, kodujgcym receptor strigolaktonow,
powoduje niewrazliwo$¢ na ABA w czasie kietkowania nasion, ale wrazliwo$c¢ na stres suszy
o wysuniecie hipotezy o niewrazliwosci mutanta hvdi14.d na ABA. Mimo podniesionej
aktywnos$ci genow zwigzanych z biosyntezg ABA u mutanta nie dochodzi do wydajnej
aktywacji sygnalizacji ABA, ktora jest niezbedna w prawidtowym przekazywaniu sygnatu

zwigzanego z odpowiedzig na stres deficytu wody
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5) INFORMACJA O WYKAZYWANIU SIE ISTOTNA _AKTYWNOSCIA NAUKOWA ALBO
ARTYSTYCZNA REALIZOWANA W WIECEJ NIZ JEDNEJ UCZELNI, INSTYTUCJI
NAUKOWEJ LUB INSTYTUCJI KULTURY, W SZCZEGOLNOSCI ZAGRANICZNE.J.

Poza badaniami zwigzanymi z przedstawionym powyzej osiggnieciem naukowym moje pozostate
zainteresowania naukowe obejmowaty relatywnie szeroki obszar tematyczny koncentrujac sie na
zagadnieniach zwigzanych z genetyczng regulacjg proceséw rozwojowych roslin.

Dane bibliograficzne (wraz z informacjami naukometrycznymi) dotyczace omawianych ponizej
aktywnosci przedstawione zostaty w wykazie w Zatgczniku nr 4 do Whiosku ‘Wykaz osiggniec
naukowych albo artystycznych, stanowigcych znaczny wktad w rozwdj okreslonej dyscypliny’.
Natomiast kopie publikacji zostaty przedstawione w Zatgczniku do Autoreferatu nr 4 (Publikacje-
pozostaly-dorobek-naukowy).

Tematyka prowadzonych przeze mnie badan obejmowata trzy gtébwne obszary badawcze:

1. Analiza genetyczna procesu kietkowania nasion Arabidopsis w warunkach stresu
abiotycznego i w obecnosci kwasu abscysynowego

2. Genomika funkcjonalna procesow rozwojowych i zwigzanych z odpowiedzig na stres
abiotyczny u jeczmienia

3. Metody badania odpowiedzi roslin na stresy abiotyczne ze szczegdlnym uwzglednieniem
fotosyntezy

1. Analiza genetyczna procesu kietkowania nasion Arabidopsis w warunkach stresu
abiotycznego i w obecnosci kwasu abscysynowego

Od poczatku pracy badawczej moje zainteresowania naukowe skupiajg w obszarze regulacji
ekspresji genow zaleznej od kwasu abscysynowego (ABA). Po ukonczeniu studiow magisterskich
w 2006 roku zostatam zatrudniona w Katedrze Genetyki US na etacie asystenta. Pod kierunkiem
Pani Prof. dr hab. Ilwony Szarejko rozpoczetam badania w ramach projektu ‘Molekularne
podstawy odpowiedzi roslin uprawnych i modelowych na stres’, w ktérym nasz zespodt
odpowiedzialny byt za analizy w ramach zadania koordynowanego przez prof. dr hab. Artura
Jarmotowskiego z Uniwersytetu Adama Mickiewicza w Poznaniu: ‘Badanie odpowiedzi rosliny
na stres w regulacji ekspresji genéw: identyfikacja genéw i ich produktéw uczestniczacych
w zwiekszeniu tolerancji roslin na stres niedoboru wody’. Zaangazowanie w projekt naukowy
we wspdipracy z zespotem spoza Uniwersytetu Slgskiego juz na poczatku pracy badawczej miato
znaczny wptyw na moj dalszy rozwdj naukowy. Uswiadomienie potrzeby wspotpracy naukowe;j,
a takze doswiadczenie interdyscyplinarnosci podejmowanych tematéw badawczych, mozliwosc
dyskusji z innymi badaczami oraz nawigzywanie nowej wspotpracy, uksztattowato mnie jako
mtodego badacza. Badania te stanowity podstawe do realizacji mojej pracy doktorskiej, ktorej Pani
Profesor Iwona Szarejko byta promotorem.

W ramach projektu ‘Molekularne podstawy odpowiedzi roslin uprawnych i modelowych na stres’

zajmowatam sie identyfikacjg homozygotycznych linii supresorowych o fenotypie znoszgcym
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nadwrazliwos¢ na ABA mutanta abh1 (ABA-hypersensitive 1) w czasie kietkowania nasion.
Mutacja abh1 zostata zidentyfikowana w genie CBP80 (Cap-Binding Protein 80) (Hugouvieux et
al., 2001). CBP80 koduje wiekszg podjednostke kompleksu wigzgcego strukture czapeczki (CBC
— Cap-Binding Complex) mRNA na kohcu 5. W celu zrozumienia mechanizmu dziatania
kompleksu (CBC) w procesie kietkowania nasion Arabidopsis podjeto probe identyfikacji mutaciji
supresorowych abh1, ktére powodowatyby zniesienie fenotypu nadwrazliwosci na ABA. Podjecie
badan w kontekscie procesu kietkowania nasion w obecnosci stresu abiotycznego bgdz kwasu
abscysynowego jest szczegdlnie istotne. Tolerancja niesprzyjajacych warunkéw srodowiska jest
kluczowym mechanizmem na drodze do przetrwania kolejnych pokolen.

W 2011 roku na zaproszenie edytora czasopisma OMICS: Journal of Integrative Biology
przygotowatam prace przegladowg na temat mechanizmu regulacji procesu kietkowania
[P2: Daszkowska-Golec, 2011, OMICS: Integrative Journal of Plant Biology] (Daszkowska-
Golec, 2011). Praca ta koncentrowata sie na regulacji ekspresji wybranych gendéw zaleznych
od ABA i giberelin (GA) dziatajgcych antagonistycznie w procesie kietkowania nasion. Wskazatam
istotne fazy fizjologiczne w czasie kietkowania nasion w warunkach stresu abiotycznego.
Publikacja zawiera autorskie schematy ilustrujgce sieci zaleznosci miedzy genami o istotnym
znaczeniu w kontekscie regulacji procesu kietkowania nasion oraz tabele zestawiajgcg geny
o0 udokumentowanej funkcji w procesie kietkowania roslin. Przygotowanie tej obszernej pracy
przeglagdowej umozliwito usystematyzowanie wiedzy z zakresu regulacji procesu kietkowania

nasion w ekspozycji na stres, w kontekscie interakcji hormonalnych.

Metody badawcze koncentrujgce sie na rozwiktaniu mechanizmu regulacji procesu kietkowania
w odpowiedzi na stres abiotyczny na poziomie molekularnym u transgenicznych roslin Arabidopsis
stanowity gtéwny temat mojego 3-miesiecznego stazu w 2009 roku w INRA/CNRS - URGV
(Unite de Recherche en Génomique Végétale) w Evry (Francja) w grupie prof. Heriberta
Hirta. Badania grupy koncentrowaty sie na fosfoproteomice ze szczegdélnym uwzglednieniem
szlaku kinaz z rodziny MAPK. Staz sfinansowany byt ze srodkéw projektu UPGOW — Uniwersytet
Partnerem Gospodarki Opartej na Wiedzy. Pobyt w INRA pozwolit mi zapozna¢ sie z technikami
biologii molekularnej poczawszy od projektowania poprzez przygotowanie konstruktow
umozliwiajgcych wyprowadzenie transgenicznych ros$lin Arabidopsis thaliana. Drugim obszarem
badan w jakich uczestniczytam w INRA byto szczegdtowe fenotypowanie linii transgenicznych
w warunkach stresowych. W trakcie stazu pracowatam rowniez nad zbadaniem lokalizacji jgdrowej
lub cytoplazmatycznej wybranych biatek z kaskady MAPK z wykorzystaniem linii transgenicznych
z sygnatem lokalizacji jagdrowej i cytoplazmatycznej. Doswiadczenie zdobyte w czasie stazu
umozliwito mi szczegotowe zaplanowanie dalszych doswiadczeh w ramach pracy doktorskiej, ale
takze implementacje wiedzy praktycznej do procesu dydaktycznego w ramach przedmiotow,

ktére prowadzitam ze studentami, jak np. Inzynieria genetyczna.
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Wiedza i kompetencje nabyte w czasie realizacji projektu ‘Molekularne podstawy odpowiedzi roslin
uprawnych i modelowych na stres’ oraz w czasie badah prowadzonych w ramach stazu
w INRA/JURGV umozliwity mi aplikowanie o grant promotorski ‘ldentyfikacja genéw
odpowiedzialnych za supresje nadwrazliwosci na kwas abscysynowy u mutanta abh1
Arabidopsis thaliana’ (NN301508938). Uzyskane finansowanie pozwolito mi zrealizowac kolejne
analizy zmierzajgce do identyfikacji genu, ktérego mutacja powodowata supresje nadwrazliwego
na ABA fenotypu mutanta abh1. Zniesiona nadwrazliwos¢ na ABA w trakcie kietkowania nasion
stanowita kryterium, ktére zastosowane zostato w celu izolacji mutantéw supresorowych
abh1. Wyniki szczegotowych analiz fizjologicznych mutanta supresorowego soa? (suppressor of
abh1 hypersensitivity to ABA1) umozliwity mi wytypowanie genéw kandydackich, ktérych mutacje
mogtyby skutkowaé fenotypem obserwowanym u badanej formy. U mutanta supresorowego soa
zidentyfikowano mutacje typu STOP w genie ABI4 (ABA insensitive 4), kodujgcym czynnik
transkrypcyjny zawierajgcy domene APETALA 2 (AP2). Zwigzek mutacji w genie ABI/4
z fenotypem supresora soa potwierdzono przez analize kosegregacji mutacji soa? z fenotypem
niewrazliwosci na ABA w czasie kietkowania nasion w toku analizy genetycznej. Dalsze analizy
poziomu ekspresji wybranych gendéw regulujgcych kietkowanie nasion w obecnosci ABA
umozliwity zaproponowanie pierwszego modelu interakcji molekularnej pomiedzy ABI4 i ABH1
(CBP80) u Arabidopsis w czasie kietkowania nasion. Wyniki te staly sie podstawg do
przygotowania rozprawy doktorskiej zatytutowanej ,,Identyfikacja genow odpowiedzialnych
za supresje nadwrazliwosci na kwas abscysynowy u mutanta abh1 Arabidopsis thaliana”,
ktérej promotorem byta prof. dr hab. lIwona Szarejko. Rozprawa zostata wyrézniona decyzjg
Rady Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska i nagrodzona Nagrodg JM Rektora Uniwersytetu
Slaskiego za najlepszg prace doktorskg obroniong w latach 2011-2012. Szczegdtowe wyniki
badan uzyskanych w czasie prac zwigzanych z realizacjg projektu doktorskiego, a takze
pozniejsze uzupetniajgce je o dodatkowe analizy przedstawiono w dwoch pracach oryginalnych
[P3: Daszkowska-Golec et al., 2013, Plant Molecular Biology; P4: Daszkowska-Golec et al.,
2013, International Journal of Molecular Sciences].

Zainteresowanie procesem kietkowania nasion jako istotng fazg rozwojowg roslin w kontekscie
interakcji hormonalnych i w odpowiedzi na stresy abiotyczne spowodowato, ze kilka lat pozniej
przygotowatam na zaproszenie edytora wydawnictwa ksigzkowego rozdziat [R3: Skubacz
i Daszkowska-Golec, 2017]. W rozdziale tym szczegdtowo zajmujemy sie najbardziej aktualnymi
raportami naukowymi dotyczgcymi regulacji procesu uspienia nasion, ktéry jest kluczowym
w przetrwaniu niesprzyjajgcych warunkow srodowiskowych. Mojg rolg w przygotowaniu tego
rozdzialu bylo opracowanie koncepcji i planu manuskryptu oraz napisanie fragmentéw
dotyczagcych interakcji miedzy hormonami i finalna edycja catosci. W rozdziale tym szczegolnie

cenne jest zogniskowanie na aktualnej wiedzy dotyczacej mechanizméw molekularnych na
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poziomie regulacji ekspresji gendéw zaleznych od réznych fitohormondw w kontekscie uspienia

nasion oraz przerwania tego procesu.

Genomika funkcjonalna proceséw rozwojowych i zwigzanych z odpowiedzia na stres

abiotyczny u jeczmienia

Jeszcze w czasie realizacji pracy doktorskiej skoncentrowanej na badaniach dotyczacych
Arabidopsis zainspirowana przez prof. dr hab. Iwone Szarejko i prof. dr hab. Mirostawa
Matuszynskiego zaczetam prowadzi¢ badania z wykorzystaniem jeczmienia jarego jako obiektu
badan i modelu dla roslin jednolisciennych. W roku 2008 uczestniczytam w dwutygodniowym
szkoleniu w ramach ‘Regional Training Course on Screening for Drought Tolerance for Eastern
European Countries’ w najbardziej znanym na $wiecie o$rodku naukowym prowadzgcym badania
nad stresem suszy u roslin uprawnych, a jednoczesnie najcenniejszym bankiem réznorodnosci
genetycznej roslin — ICARDA (International Center for Agricultural Research in the Dry Areas)
w Aleppo, w Syrii. Warsztaty i wyktady, w ktoérych uczestniczytam w ramach kursu umozliwity mi
dostrzec inng perspektywe w prowadzonych dotychczas badaniach i wzmocnity przekonanie o
konieczno$ci rozszerzenia ich o gatunki uprawne. W Katedrze Genetyki US w tym samym czasie
bylam zaangazowana w projekt finansowany przez MNiSW (PBZ-MNiSW-2/3/2006/8)
‘Stworzenie platformy TILLING Hordeum vulgare jako trwalego narzedzia genomiki
funkcjonalnej i doskonalenia cech uzytkowych’, ktory realizowany byt w naszym zespole pod
kierunkiem Pani Prof. lwony Szarejko. W ramach tego projektu wyprowadzono populacje
HorTILLUS (Hordeum vulgare-TILLING-University of Silesia), uzyskang po traktowaniu
mutagenicznym ziaren jeczmienia odmiany ‘Sebastian’ azydkiem sodu oraz N-metylo-N-
nitrozomocznikiem. Populacja ta stanowi unikalne na skale swiatowg narzedzie w badaniach z
zakresu genomiki funkcjonalnej jeczmienia jarego [P7: Szurman-Zubrzycka et al. 2018 Frontiers
in Plant Science]. W ramach tego projektu bratam udziat w pracach zwigzanych z
wygenerowaniem populacji HorTILLUS, a w latach pézniejszych uczestniczytam w utrzymaniu
populacji. Strategia TIILING jest metodg odwrotnej genetyki, ktéra w erze sekwencjonowania
genomow, a wiec dostepu do ogromnych ilosci danych w postaci sekwencji DNA, jest jedyng
metodg nieangazujgcg inzynierii genetycznej, ktéra umozliwia wyprowadzenie mutanta
w dowolnym genie i jego podzniejszg analize funkcjonalng. Co wiecej, w strategii TILLING
konieczne jest potgczenie metod klasycznej mutagenezy z technikami molekularnymi, a takze
analizami bioinformatycznymi w celu identyfikacji mutacji w wybranym genie. Szczegotowe dane
odnosnie metodyki zwigzanej ze strategig TILLING zebraliSmy w pracy przegladowej, ktérej jestem
wspotautorem [P1: Kurowska et al., 2011, Journal of Applied Genetics]. Moja rola gtdéwnie
polegata na zebraniu i opisaniu informacji na temat analiz bioinformatycznych gendow
kandydackich oraz analiz majgcych na celu predykcje wplywu zidentyfikowanej mutacji na

funkcjonalnos¢ biatka lub zmiany w procesie splicingu.
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W 2008 roku uczestniczytam w przygotowywaniu wniosku o projekt POLAPGEN-BD ,,Narzedzia
biotechnologiczne stuzace do otrzymywania zb6z o zwigekszonej odpornosci na susze”
(finansowanego w ramach Dziatania 1.3, poddziatania 1.3.1 Programu Operacyjnego Innowacyjna
Gospodarka 2007-2013), w ktérym nasza grupa byta jednym z dwunastu Partneréw konsorcjum

(http://www.polapgen.pl/). Projekt realizowalismy w latach 2008-2014 w ramach trzech sposrod

23 zadan badawczych. Petnitam funkcje gtébwnego wykonawcy w zadaniu badawczym
nr 22 ‘Wykorzystanie strategii TILLING w analizie genéw kandydatéw zwigzanych z odpowiedzig
jeczmienia na stres niedoboru wody’, ktérego kierownikiem byta prof. dr hab. lwona Szarejko.
W ramach pracy w tym interdyscyplinarnym projekcie miatam mozliwo$¢ wspétpracy nie tylko
z naukowcami z wiodgcych osrodkéw w Polsce, ale réwniez nawigzania wspotpracy z sektorem
przedsiebiorstw hodowlanych w Polsce. Moim zadaniem jako gtdwnego wykonawcy w zadaniu 22
projektu byta analiza in silico wybranych genéw, poszukiwanie nowych alleli z wykorzystaniem
metody TILLING, a takze pdzniejsze zaangazowanie w opracowanie protokotow traktowania
stresami abiotycznymi i charakterystyka mutantow. Uczestniczytam w badaniach w wyniku,
ktérych zidentyfikowaliSmy tgcznie ponad 151 mutantéw jeczmienia jarego w 10 genach
zwigzanych z odpowiedzig na stres suszy wytypowanych w wyniku analiz in silico. tacznie
21 mutantéw poddalismy fenotypowaniu i wstepnej fizjologicznej i molekularnej charakterystyce.
Az 14 linii wykazywato odpowiedz na stres deficytu wody lepszg niz ich odmiana wyjsciowa. Dwa
sposrod opisywanych tutaj mutantow stanowity obiekt badan bedacych podstawg osiggniecia
naukowego opisywanego w punkcie 4. niniejszego dokumentu. Ponadto, opracowane w wyniku
prowadzonych prac testy wrazliwosci na wybrane stresy abiotyczne jeczmienia we wczesnym
stadium rozwoiju, tj. w czasie kietkowania nasion i wczesnego rozwoju siewki zostaty opisane
szczeg6lowo w rozdziale przygotowywanym na zaproszenie edytora monografii Prof. Wendy

Harwood wydanej przez wydawnictwo Springer [R4: Daszkowska-Golec et al. 2019].

W wyniku wstepnych badan fenotypowych zidentyfikowano m.in. mutanta o lepszej tolerancji na
stres deficytu wody - hvabi5.d. Mutant charakteryzuje sie zmiang w istotnym genie regulatorowym
odpowiedzi na ABA u Arabidopsis — ABI5 (ABSCISIC ACID INSENSITIVE 5). Analiza z zakresu
genomiki funkcjonalnej jeczmiennego ABI5 stanowi przedmiot badan w pracy doktorskiej
mgr Anny Collin (Skubacz) ,,Analiza roli genu HvABI5 w odpowiedzi na stres abiotyczny
u jeczmienia (Hordeum vulgare L.)”. Przewod doktorski zostat otwarty w roku akademickim
2016/2017, promotorem pracy jest Pani Profesor lwona Szarejko, ja natomiast petnie role
promotora pomocniczego. Praca doktorska ma na celu wyjasnienie roli czynnika
transkrypcyjnego ABI5 (ABA INSENSITIVE 5) w odpowiedzi na stres abiotyczny u jeczmienia.
W tym celu wykorzystano alleliczne mutanty zidentyfikowane w genie HvABI5 w ramach projektu
POLAPGEN-BD. W toku badan stosowane sg metody biologii molekularnej, w tym analiza

ekspresji genéw z zastosowaniem globalnej analizy transkryptomu oraz analiz RT-qPCR, a takze
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analizy fizjologiczne. Doktorantka w roku 2017. zostata laureatkg w konkursie NCN na projekt
naukowy PRELUDIUM 13 ‘Rola czynnika transkrypcyjnego HvABIS w odpowiedzi na stres suszy
u jeczmienia jarego (Hordeum vulgare L.)’ w ramach, ktérego mgr Collin m.in. poszukuje gendw,
ktérych ekspresja jest regulowana przez ABI5 w warunkach stresu suszy. Na poczgtkowym etapie
prac doktorantka zebrata dostepne dane na temat regulacji ABI5 u réznych gatunkéw roslin
i w sposob wyczerpujgcy przedstawita je w bardzo dobrze cytowanej pracy przeglgdowej
[P5: Skubacz et al. 2016, Frontiers in Plant Science]. Moja rola w tej pracy dotyczyta gtéwnie
wspotuczestniczenia w opracowaniu koncepcji pracy, redagowania ostatecznej wersji
manuskryptu i pomocy w przygotowaniu odpowiedzi na pytania recenzentéow. W wyniku analiz
genomicznych z wykorzystaniem profilowania ekspresji genéw oraz szczegotowych analiz
fizjologicznych prowadzonych nad mutantem hvabi5.d wykazano, ze HvABI5 petni role regulacyjna
w ABA-zaleznej odpowiedzi na stres suszy, tgczac tym samym drogi ewolucji czynnika ABIS
zidentyfikowanego u Arabidopsis oraz czynnikow transkrypcyjnych z rodziny ABF. Co ciekawe
udowodniliSmy rowniez, ze regulacja procesu kietkowania poprzez HvABI5 stanowi odrebng
Sciezke sygnatowg niezalezng od odpowiedzi na stres suszy. Wyniki badan obejmujgcych
szczegotowe analizy fizjologiczne i profilowanie ekspresji gendw w jasny sposob prezentujg po raz
pierwszy u jednolisciennych szerokg analize kluczowego czynnika transkrypcyjnego w szlaku
sygnatowym ABA [P12: Collin et al. 2020, Frontiers in Plant Science]. M¢j udziat w tej pracy
polegat przede wszystkim na uczestniczeniu w opracowaniu koncepcji badan, opiece
merytorycznej nad doktorantkg w czasie prowadzenia badan i wstepnej analizie danych
pochodzgcych z globalnego profilowania ekspresji genéw w wyniku, ktérej uzyskatam listy genow
o zréznicowanej ekspresji. Dogtebng i szczegdtowag analize ich znaczenia biologicznego
i zaleznosci miedzy nimi w celu wytworzenia specyficznej odpowiedzi na stres u mutanta hvabi5.d

przeprowadzita doktorantka z mojg pomoca.

W swojej pracy badawczej z zakresu genomiki funkcjonalnej jeczmienia jarego bytam réwniez
zaangazowana w realizacje miedzynarodowego projektu finansowanego w ramach 7 Ramowego
Projektu Unii Europejskiej ‘EURoot: Enhancing resource Uptake from Roots under stress in
cereal crops’ (EU Framework 7, FP7-KBBE-2011-5). Jednym z zadan badawczych, ktore
realizowaliémy w Katedrze Genetyki US byto okreslenie roli wio$nikéw w reakcji na stres suszy.
W Katedrze Genetyki US dysponujemy kolekcjg mutantéw jeczmienia jarego uzyskanych po
mutagenezie chemicznej, m.in. poétkartowych i kartowych, ale réwniez posiadajgcych zmiany
morfologiczne witosnikow. Z literatury wiadomo, Zze witosniki petnig istotng role w pozyskiwaniu
przez rosline soli mineralnych, wody, a takze mikro- i makroelementéw z gleby (Marzec et al.,
2015). Wcigz jednak nieznana byta rola witosnikow w odpowiedzi na stres suszy. Badania
z wykorzystaniem mutanta bezwtosnikowego rhi1 (root hairless 1) i jego odmiang wyjsciowa ‘Karat’
umozliwity wywnioskowanie, ze wtosniki petni¢é moga role ,sensoréow” ostrzegajgcych rosline ze

znacznym wyprzedzeniem przed deficytem wody. Okazato sie bowiem, ze mutant bezwio$nikowy
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charakteryzowat sie znacznie obnizong zawartoscig wody w lisciu oraz wydajnoscig fotosyntezy.
Nasze badania wskazaty, ze u odmiany wyjsciowej juz na poczatku trwania stresu suszy aktywaciji
ulegajg geny, ktore powigza¢ mozna byto z procesami odpowiedzi na deficyt wody, ktérych
produkty zapewniajg ochrone przed destrukcyjnym wpltywem stres. Z kolei dtuzszy czas ekspozyciji
na deficyt wody wyzwalat u mutanta znacznie wiecej zmian na poziomie transkryptomu,
co korelowato ze znacznym obnizeniem wydajnosci procesu fotosyntezy, niz byto to obserwowane
u odmiany wyjsciowej [P6: Kwasniewski et al., 2016, Journal of Experimental Botany]. W tych
badaniach szczegdlnie cenne bylo moje doswiadczenie w prowadzeniu eksperymentow
zwigzanych z odpowiedzig jeczmienia na stres suszy i znajomoscig metod dotyczgcych analiz
parametrow fizjologicznych istotnych dla funkcjonowania rosliny w warunkach stresu. Ponadto,
z uwagi na wiedze zwigzang ze zmianami na poziomie molekularnym w szlaku sygnatowym

odpowiedzi na stres suszy bratam takze udziat w interpretacji wynikow.

Wyniki uzyskane w ramach badan zwigzanych z gtéwnym nurtem mojej pracy naukowej — analizg
podstaw molekularnych ABA-zaleznej odpowiedzi na stres suszy jeczmienia jarego — opisanych
w czesci poswieconej osiggnieciu naukowemu stanowity istotny wkitad w trakcie aplikowania o
finansowanie kolejnego projektu badawczego w konsorcjum miedzynarodowym. Od listopada
2019 kieruje badaniami polskiego zespotu realizujagcego razem z 12 partnerami z 8 krajow
Europy projekt BARISTA ‘Zaawansowane narzedzia stuzgce zintensyfikowanej
i zrownowazonej uprawie jeczmienia w obliczu zmian klimatycznych’ (projekt
miedzynarodowy finansowany przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju w ramach pierwszego
konkursu programu ERA-NET COFUND SusCrop finansowanego w ramach programu ramowego
HORYZONT 2020 na rzecz badan i innowacji (No 771134) https://www.suscrop.eu/projects-first-

call/barista). Projekt BARISTA koncentruje sie na wielokierunkowej analizie genetycznej,

fizjologicznej i agronomicznej wybranych cech jeczmienia jarego, ktére umozliwig jego
zrownowazong uprawe w obliczu zmian klimatycznych. W ramach projektu BARISTA dziatania
dwunastu Partnerow z o$miu krajow Europy m.in. Wioch, Finlandii, Niemiec, Hiszpanii, Estonii
i Danii, ukierunkowane bedg na opracowanie i dostarczenie nowych narzedzi hodowlanych
w uprawie jeczmienia, umozliwiajgcych uzyskanie nowych, wysokoplonujgcych odmian
tolerancyjnych na stresy abiotyczne oraz odpornych na patogeny. Zadaniem zespotu, ktérego
pracami kieruje, jest m.in. sprawdzenie efektu mutacji w genach HvCBP20, HVvERA1 i HvVABI5
w odpowiedzi na stres suszy w stadium dojrzatej rosliny z uwzglednieniem plonowania (te badania
prowadzimy w $cistej wspotpracy z Partnerami z Niemiec i Finlandii); wprowadzenie alleli
wspomnianych gendw, ktére powodujg tolerancje na stres suszy w stadium siewki, do tta
genetycznego elitarnych odmian jeczmienia jarego poprzez krzyzowania, a nastepnie walidacja
fenotypu. To drugie zadanie jest szczegodlnie istotne ze wzgledu na potencjat aplikacyjny w razie
pomysinego wyniku walidacji fenotypu w innym niz ‘Sebastian’ tle genetycznym. Prace te

prowadzimy w Scistej wspotpracy z najwiekszg w Polsce stacjg hodowli DANKO. Stacja hodowli
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DANKO jest rowniez zaangazowana w prace majgce na celu ocene cech agronomicznych 60
wybranych w toku projektu genotypéw jeczmienia jarego w warunkach polowych w dwdéch
nastepujgcych po sobie sezonach. Analogiczne analizy z wykorzystaniem tego samego materiatu
sg prowadzone w Hiszpanii, Wtoszech, Danii i Estonii, co zapewni odpowiedZ na pytanie jak

badane genotypy reagujg na zmiany klimatyczne w réoznych warunkach geograficznych.

Ze wzgledu na doswiadczenie w badaniach zwigzanych z genetykg jeczmienia zostatam
zaproszona do wspotpracy przez zespot prof. dr hab. Pawta Krajewskiego z Instytutu Genetyki
Roslin PAN w Poznaniu oraz dr hab. Anetty Kuczynskiej w tym samym Instytucie w ramach
projektéw finansowanych przez NCN. W pierwszym z nich, projekcie HARMONIA 8: ‘Regulacja
ekspresji genu potkartowatosci sdw1/denso u jeczmienia (Hordeum vulgare L.) i jej zwigzek
z architektura i fizjologig roslin’, ktérego kierownikiem jest Pan Profesor Krajewski realizowatam
zadanie badawcze, majgce na celu identyfikacje polimorfizmu w genie kodujgcym oksydaze
giberelinowg HvGA20ox, a takze w obrebie jego sekwencji promotorowej u linii
bliskoizogenicznych niosgcych mutacje sdw1.a i sdw1.d oraz ich odmiany wyjsciowej ‘Bowman’.
Zadanie to stanowito punkt wyjscia do dalszej analizy bioinformatycznej regionu promotorowego
badanego locus u kazdego z genotypéw w celu identyfikacji motywoéw rozpoznawanych przez
czynniki transkrypcyjne (TFBS — Transcription Factor Binding Sites), a nastepnie powigzanie ich
z potencjalnie wigzacymi je czynnikami transkrypcyjnymi. Wyniki tych analiz postuzy¢ miaty
dalszym etapom prac badawczych, majgcych na celu ustalenie czynnikéw regulujgcych ekspresje
genu HvGA20ox. Ponadto, mutanty w genie kodujgcym oksydaze giberelinowg oraz ich odmiana
wyjsciowa ‘Bownan’ poddane zostaty stresowi wysokiej temperatury celem identyfikacji zaleznosci
regulacyjnych zwigzanych z mutacja w HvGA20ox. W tym zadaniu badawczym bylam
odpowiedzialna za przeprowadzenie szczegoétowej analizy wydajnosci fotosystemu oraz
zawartosci pigmentéw fotosyntetycznych u badanych genotypéw w warunkach kontrolnego
wzrostu i w ekspozycji na stres ciepta. Obecnie trwajg prace nad integracjg danych i interpretacjg

uzyskanych wynikow.

Kolejnym projektem, w realizacje ktérego jestem zaangazowana jest projekt OPUS 12:
‘Wyjasnianie wspotdziatania hormonow i jego roli w ksztattowaniu architektury roslin
jeczmienia (Hordeum vulgare L.)’ kierowany przez dr hab. Anette Kuczynskg. Zatozeniem badan
jest, ze zaburzenia w syntezie giberelin w mutantach z genem poétkartowatosci wplywajg na
metabolizm innych hormondéw. A pytanie badawcze dotyczy tego jak zaburzenia te mogg by¢
kompensowane przez inne hormony na zasadzie sprzezenia szlakow regulacyjnych. Moim
zadaniem w tym projekcie byto zoptymalizowanie testéw wrazliwosci na gibereliny
i brasinosteroidy w czasie wczesnego rozwoju siewki jeczmienia. Badania obejmujg mutanty
syntezy giberelin (sdw7.a, sdw1.d), signalingu brasinosteroidow (bri1) oraz signalingu

strigolaktonéw (hvd14.d). Tak przygotowany zestaw linii jeczmienia umozliwi wnioskowanie
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0 dziataniu egzogennych hormondéw na mutanty w genach syntezy, ale réwniez sygnalizacji kazdej
z grup hormonéw osobno. Co wiecej, dalsze badania poziomu ekspresji wybranych genow ze
szlaku metabolizmu i sygnalizacji hormonéw u kazdej z badanych linii majg na celu zdefiniowanie

podstaw molekularnych interakcji hormonalnych w czasie rozwoju siewki jeczmienia.

Metody badania odpowiedzi roslin na stresy abiotyczne ze szczeg6lnym uwzglednieniem

fotosyntezy

Fundamentalnym procesem, ktéry realizowany jest przez organizmy roslinne jest fotosynteza.
Proces ten jest kluczowy dla przetrwania wszystkich organizméw zywych, stgd badania
zmierzajgce do petnego zrozumienia tej sciezki metabolicznej sg bardzo istotne. Kiedy dodamy do
tych faktéw rosngce zagrozenie strat upraw zwigzane ze zmianami klimatycznymi konieczne
okazuje sie w dalszej perspektywie poszukiwanie/selekcja w kierunku uzyskania takich odmian,
ktére bedg przeprowadzac proces fotosyntezy wydajnie w warunkach niekorzystnych, takich jak
stres zasolenia, deficytu wody czy w warunkach niedoboru sktadnikow odzywczych. Wydajna
fotosynteza przektada sie na lepszy plon i wyzszg biomase. Stad badania zwigzane z procesem
fotosyntezy u réznych gatunkow roslin byty szczegdlnie interesujgce dla mnie, a nawigzana
wspotpraca z fizjologami roslin, umozliwita mi uczestniczenie w badaniach skoncentrowanych na
procesie fotosyntezy w réznych aspektach rozwojowych roslin, rowniez w ekspozycji na

niesprzyjajgce warunki srodowiska.

Ze wzgledu na moje doswiadczenie w badaniach prowadzonych na jeczmieniu, badania zwigzane
z tym gatunkiem stanowity punkt wyjscia we wspotpracy. Wraz z zespotem prof. dr hab. Hazema
Kalajiego zastosowalismy uktad doswiadczalny, w ktérym przeprowadzono ocene wrazliwosci na
14 réznych stresdow abiotycznych dla dwoch syryjskich odmian jeczmienia réznigcych sie
odpowiedzig na stres. UdowodniliSmy rézny stopieh wrazliwosci fotosystemow jeczmienia
w zaleznosci od stresu abiotycznego w oparciu o test OJIP, charakteryzujgcy krzywa fluorescencji.
Sformutowalismy tym samym teze o przydatnosci wybranych parametréw testu OJIP do oceny

wrazliwosci na stres jeczmienia jarego [P8: Kalaji et al., 2018, Photosynthetical.

W kolejnej pracy we wspotpracy z dr. Krzysztofem Sitko skupiliSmy sie na reakcji siewek kukurydzy
na krotkoterminowy deficyt makroelementéw w kontek$cie zmian jakie zachodza
w funkcjonowaniu fotosystemow, procesie transpiraciji i syntezie pigmentéw fotosyntetycznych.
Uzyskane wyniki umozliwity stwierdzenie, Zze najbardziej negatywny wptyw na funkcjonowanie
fotosyntezy ma niedobdr magnezu. Najciekawszym wynikiem, ktéry odnotowalismy byt brak
jakichkolwiek zmian dotyczgcych inhibicji wzrostu w siewkach rozwijajgcych sie w ekspozycji na
niedobor makrosktadnikéw, a jedyne zmiany fenotypowe dotyczyty obnizenia parametréw

fizjologicznych, okreslajgcych wydajnos¢ fotosyntezy. To z kolei pozwolito nam na wytypowanie
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markeréw odpowiedzi na niedob6r makrosktadnikow sposréd tychze parametréw u kukurydzy.
Moja rola w tej pracy dotyczyta uczestniczenia w analizach danych pochodzacych z pomiaréw
parametrow fizjologicznych oraz edycji ostatecznej wersji manuskryptu [P9: Sitko et al., 2019,

Scientific Reports].

Nastepna praca, ktorej tematyka zwigzana jest z funkcjonowaniem aparatu fotosyntetycznego,
dotyczy proceséw rozwojowych winorosli i tego jak w czasie rozwoju i starzenia rosliny zmienia
sie aparat fotosyntetyczny pod wzgledem wydajnosci. Badania te realizowane we wspétpracy
z dr. Sitko przyniosty istotne wnioski dotyczgce zmian zachodzacych w fotosystemie winorosli
w czasie 130-dniowego rozwoju. Po raz pierwszy w badaniach in situ wskazalismy krotki interwat
czasowy w rozwoju winorosli, kiedy fotosynteza zachodzi najbardziej wydajnie i skorelowane
z tymi wskaznikami sg zawartos¢ antocyjanow, chlorofilu oraz flawonoli [P10: Sitko et al., 2020,

Photosynthetica].

Interesujgcym wyzwaniem byta réwniez wspotpraca w ramach projektu SONATA 10 ‘Gen
HvSNAC1 (Stress responsive NAC1) u jeczmienia - nowa funkcja w regulacji akwaporyn
podczas stresu abiotycznego’, ktdrego kierownikiem byta dr Kurowska. Moje zadanie dotyczyto
analizy funkcjonowania fotosystemu siewek jeczmienia traktowanych egzogennym jasmonianem
metylu (MeJA). W wyniku analiz wykazano, ze wydajnosc¢ fotosyntetyczna drastycznie spada po
traktowaniu MeJA, co pozwolito na wysuniecie wniosku o negatywnym wptywie jasmoniandéw na
proces fotosyntezy u jeczmienia jarego. Ponadto, analizy ekspresji genéw kodujgcych istotne
elementy strukturalne fotosystemu Il wykazaty istotne obnizenie poziomu transkryptu. W wyniku
wczesniej prowadzonych prac w regionach promotorowych genow kodujgcych akwaporyny
z rodziny TIP (Tonoplast intristic proteins) zidentyfikowano motywy wigzane przez czynniki
transkrypcyjne indukowane jasmonianem. Stagd, w omawianej pracy podjeto prébe oceny poziomu
ekspresji w odpowiedzi na MeJA wybranych jeczmiennych homologéw dla gendw z rodziny TIP.
Moja rola w tej pracy dotyczyta wspétudziatu w opracowaniu hipotezy badawczej,
przeprowadzeniu szczegotowej analizy procesu fotosyntezy i zawartosci barwnikow
fotosyntetycznych, opracowania statystycznego danych i wspétudziale w opracowaniu tekstu

manuskryptu [P11: Kurowska et al., 2020, International Journal of Molecular Sciences].

Biezace badania i plany na przysztos¢

W 2017 roku uczestniczytam w Second International Barley Mutants Workshop w University of
Dundee w Szkocji, gdzie wygtaszatam referat dotyczgcy czesci badan stanowigcych gtowne
osiggniecie naukowe prezentowane w czesci pierwszej Autoreferatu. Z uwagi na fakt, ze duza
czes¢ prowadzonych przeze mnie analiz dotyczy integracji roznych obszaréw badawczych w tym
bioinformatyki i genomiki oraz fizjologii roslin, badania te zainteresowaty m.in. Dr. Martina

Maschera z The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK, Niemcy).
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Nawigzana wtedy wspoétpraca naukowa znalazta odzwierciedlenie we wspdolnym wniosku
projektowym ztozonym w pierwszej edycji konkursu BEETHOVEN LIFE1 ogtoszonym przez NCN
i DFG w Niemczech. Mimo, ze nasz projekt zostat wysoko oceniony przez ekspertow nie uzyskat
finansowania. Jednakze obecnie prowadzimy wspélne badania zwigzane ze zdarzeniami
alternatywnego splicingu w kontekscie dziatania CBP20 w stresie suszy, ktére finansowane byty
w ramach projektu SONATA 10 ‘Genomika translacyjna w identyfikacji mechanizmu dziatania
signalosomu CBP20 w odpowiedzi Arabidopsis i jeczmienia na stres suszy’, ktérego bytam
kierownikiem. W lutym 2020 w czasie tygodniowej wizyty naukowej w IPK wygtositam wykiad na
zaproszenie Dr. Martina Maschera pt. ‘Exploring barley drought response using TILLING mutants’.
Wyktad spotkat sie z duzym zainteresowaniem, a wizyta naukowa umozliwita zaplanowanie
kolejnych eksperymentéw dotyczgcych mutanta hvera1.b (omawianego w niniejszym dokumencie
w punkcie 4.). Planowana jest analiza ultrastruktury chloroplastow we wspétpracy z Dr. Michaelem
Melzerem, ktéra ma na celu sprawdzenie czy postulowana przez nas ochrona fotosysteméw
w postaci stabilniejszych bton chloroplastowych faktycznie ma miejsce u mutanta w warunkach

suszy. Aktualnie, prowadzone sg analizy materiatu przez zespét z Niemiec.

Ponadto, nawigzana w ramach projektu BARISTA wspoétpraca z grupg Prof. Hannesa Kollista
i Dr. Ebe Merilo z University of Tartu w Estonii, a takze zainteresowanie obu stron sygnalizacjg
ABA zalezng od ERA1, zaowocowaty wspélnymi planami badawczymi, ktore realizowaé bedzie
w Zespole Genetyki i Genomiki Funkcjonalnej Roslin US Dr. Pirko Jalakas w ramach stazu
podoktorskiego NAWA w programie Ulama, o ktory aplikowaliSmy wspoélnie w marcu 2020. Bede
petni¢ role opiekuna Dr. Jalakas w czasie stazu, ktéry ma rozpocza¢ sie w maju 2021 roku.
Zaplanowane przez nas badania dotyczg szczegétowych analiz roli genu ERA1 w stresie suszy
i sygnalizacji ABA u jeczmienia jarego. Analizy te majac stanowi¢ uzupetnienie w/w badan

zaplanowanych do realizacji z Dr. Melzerem.

Dzieki opanowaniu analiz bioinformatycznych danych pochodzacych z sekwencjonowania NGS
wspotpracuje rowniez z innymi zespotami w Instytucie Biologii, Biotechnologii i Ochrony
Srodowiska US. Jednym z projektéw, w ktérym biore udziat jako wykonawca jest SONATA
‘Analiza ekspresji wybranych genéw bakteryjnych i odpowiedz rosliny podczas
wspomaganej bakteriami endofitycznymi fitoremediacji gleb skazonych weglowodorami
ropopochodnymi’ kierowana przez dr. Tomasza Plociniczaka. W projekcie tym jestem
odpowiedzialna za zadanie badawcze majgce na celu analize globalnego profilu ekspresji genow

(RNA-seq) Lolium perenne w ekspozycji na weglowodory aromatyczne.
Kolejnym projektem w obszarze mikrobiologii, w ktérym biore udziat jest SONATA ‘Badanie

interakcji w ukladzie roslina-bakterie podczas wspomaganej fitoremediacji gleby ko-

zanieczyszczonej weglowodorami i metalami ciezkimi’ kierowana przez dr Magdalene Pacwe-
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Ptociniczak. Celem projektu jest szczegdtowa analiza interakcji pomiedzy rosling i bakteriami
promujgcymi jej wzrost w czasie wspomaganej fitoremediacji terenéw ko-zanieczyszczonych
substancjami organicznymi i metalami ciezkimi. W doswiadczeniach wykorzystywana jest
kukurydza (Zea mays) rosngca w glebie ko-zanieczyszonej. W projekcie tym odpowiedzialna
jestem za zadanie, w ktérym prowadzi¢ bedziemy analize ekspresji genéw (metodg RNA-seq)
w ukfadach inokulowanych zywymi i martwymi PGPB, a takze w uktadzie kontrolnym, w ktorym

rosliny traktowane bedg woda.

Duzy nacisk w swoim rozwoju naukowym ktade na integracje danych pochodzacych z analiz
genomicznych, fizjologicznych i mikroskopowych. W swoim warsztacie naukowym wdrozytam
metodyke analiz bioinformatycznych danych pochodzacych z globalnych analiz ekspres;ji
poczatkowo opartych o mikromacierze ekspresyjne, a potem wysokoprzepustowe
sekwencjonowanie nastepnej generacji RNA-seq. Najbardziej istotna jest dla mnie integracja
wynikow uzyskanych jako efekt analiz bioinformatycznych z danymi dotyczacymi zmian
fenotypowych w celu wyjasnienia zaleznosci biologicznych. Uwazam, Ze tylko nieustanna
ciekawo$¢ zapewni rozwoj naukowy wynikajacy z podejmowanych dziatan. Dlatego w 2020 roku
wystgpitam z wnioskiem w konkursie NCN SONATA-BIS na finansowanie badan we wspotpracy
z zespotem Dr. Martina Maschera (IPK, Niemcy) i Dr. Ebe Merilo (University of Tartu, Estonia).
Obiektem naszych badan bedzie podwdéjny mutant jeczmienia jarego w genach CBP20 i CBP80,
co z pewnoscig umozliwi lepsze zrozumienie dziatania kompleksu CBC u jeczmienia. Projekt
w swoim zatozeniu bedzie miat wiele wymiaréw analiz ogniskujgcych sie na zdefiniowaniu roli
kompleksu CBC w sciezce sygnatowej ABA. Badania te dotyczy¢ bedg kilku stadiéw rozwojowych
jeczmienia jarego w ekspozycji na ABA, ale takze stres suszy. Najwazniejszym novum w tym
projekcie jest unikalny materiat badawczy, ktérym bedzie podwdéjny mutant jeczmienia w obu
genach kodujgcych podjednostki kompleksu, ale réwniez technika sekwencjonowania
transkryptomu trzeciej generacji Pacific Biosystems (PacBio), ktérg pragne wykorzystaé w celu
oceny zdarzen na poziomie regulacji transkrypcyjnej i wynikajgcej z alternatywnego skfadania
egzondow. Obecnie projekt pomysinie przeszedt | etap oceny merytorycznej, kwalifikujac sie do

Il etapu ewaluac;ji.

6) INFORMACJA O OSIAGNIECIACH DYDAKTYCZNYCH, ORGANIZACYJNYCH ORAZ
POPULARYZUJACYCH NAUKE | SZTUKE.

a) Osiagniecia dydaktyczne

Poza pracg naukowg aktywnie uczestnicze w organizacji i prowadzeniu zaje¢ dydaktycznych dla
studentéw na kierunku ‘Biotechnologia’ studidow licencjackich, magisterskich oraz na kierunku
‘Biotechnology’ studiéw magisterskich. Do moich osiggnie¢ w tym obszarze zaliczam:

e 2020/2021 Opracowanie autorskiego cyklu wyktadéw i zaje¢ praktycznych z
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przedmiotu Bioinformatics dla studentow | roku Uzupetniajgcych
Studiéw Magisterskich na kierunku Biotechnology (studia prowadzone
w jezyku angielskim). Program zostat wdrozony do procesu dydaktycznego
i realizowany jest od roku akademickiego 2020/2021

Opracowanie autorskiego cyklu wyktadéw i zaje¢ praktycznych z
przedmiotu Bioinformatyka dla studentéw | roku Uzupetniajgcych
Studidw Magisterskich na kierunku Biotechnologia. Program zostat
wdrozony do procesu dydaktycznego i realizowany jest od roku
akademickiego 2019/2020

Przygotowanie i prowadzenie zaje¢ i wykladow z zakresu genetyki w
ramach dziatalnosci dydaktycznej w Uniwersytecie Slaskim Dzieci

Petnienie funkcji promotora pomocniczego w przewodzie
doktorskim mgr. tukasza Gajdy ,Pozycja troficzna wazonkowca biatego
(Enchytraeus albidus) w kontekscie badan molekularnych” otwartym
w roku akademickim 2019/2020. Promotorem przewodu doktorskiego jest
prof. dr hab. Piotr Swigtek.

Opieka merytoryczna nad wolontariuszka w okresie czerwiec-lipiec
2018. Praca w laboratorium nad projektem obejmujgcym poszukiwanie
mutacji z wykorzystaniem strategii TILLING w genie zwigzanym

z sygnalizacjg kwasu abscysynowego u jeczmienia. Wolontariuszkg byta
absolwentka szkoty s$redniej, kandydatka na studia wyzsze w roku
akademickim 2018/2019.

Petnienie funkcji Tutora na Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska
Uniwersytetu Slaskiego http://www.tutor.us.edu.pl/tutorzy/. W roku
akademickim 2017/2018 zrealizowany zostat projekt zatytutowany ‘DNA
Origami’ prowadzony w ramach tutoringu ze studentkg Il roku
Biotechnologii, ktérego efektem koricowym jest esej popularnonaukowy.

Petnienie funkcji promotora pomocniczego w przewodzie doktorskim
mgr. Anny Collin ,Analiza roli genu HvABI5 w odpowiedzi na stres
abiotyczny u jeczmienia (Hordeum vulgare L.)” otwartym w roku
akademickim 2016/2017. Doktorantka w roku 2017. zostata laureatka

w konkursie NCN na projekt naukowy PRELUDIUM. Promotorem pracy
doktorskiej jest prof. dr hab. lwona Szarejko.

Petnienie opieki nad 17 pracami magisterskimi, opieki i promowania
10 prac licencjackich realizowanych w Katedrze Genetyki, US

Opracowanie autorskiego programu nauczania dla studentow | roku

Uzupetniajgcych Studiéw Magisterskich, wykonujacych prace magisterskie
w Katedrze Genetyki, US dla przedmiotu: ,Pracownia specjalizacyjna”.
Program obejmujgcy cykl ¢wiczen, majgcych na celu rozwigzanie realnego
problemu naukowego w konwencji projektu badawczego zostat wdrozony
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do procesu dydaktycznego i realizowany jest od roku akademickiego
2012/2013

b) Osiagniecia organizatorskie:

Widze szanse i mozliwosci na rozwoj w dziatalnosci organizatorskiej. Mam wewnetrzng potrzebe
dziatania stgd chetnie angazuje sie w dziatalno$¢ organizatorskg. Do osiggnie¢ w tym obszarze

zaliczam:

2021

e 2020-obecnie

e 2019-2020

e 2019-obecnie

e 2020-obecnie

e 2020
e 2016-2020
e 2012-2016

Organizacja i prowadzenie Jubileuszowej X Ogélnopolskiej Nocy
Biologéw na Wydziale Nauk Przyrodniczych Uniwersytetu Slgskiego w
formule zdalnej (https://www.youtube.com/playlist?list=PLIhOYvtSn-
fvmIPOK1PY9uubt5FFOBi7m&fbclid=IwARODHYGPIBncrinOHV-
4Zrh86Xr4AMOYOETUuhNUOCWzHDgg7mHWRRIGVgwOE)

Petnienie funkcji Prodziekana ds. Promocji Badan i
Umiedzynarodowienia Wydziatu Nauk Przyrodniczych Uniwersytetu
Slaskiego w Katowicach

Petnienie funkcji Prodziekana ds. Promocji i Rozwoju Wydziatu Nauk
Przyrodniczych Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach

Petnienie funkcji Peilnomocnika Dziekana ds. umiedzynarodowienia na
Wydziale Nauk Przyrodniczych Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach
Cztonek Rady Naukowej Slaskiego Festiwalu Nauki Katowice
Zaangazowanie w organizacje 4. i 5. Slgskiego Festiwalu Nauki Katowice,
rola: Koordynator merytoryczny Strefy Przyroda

Organizacja IX Ogélnopolskiej Nocy Biologéw na Wydziale Nauk
Przyrodniczych Uniwersytetu Slgskiego

Cztonek Komisji ds. Promocji i Rozwoju Wydziatu Biologii i Ochrony
Srodowiska Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach

Cztonek Rady Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu
Slgskiego w Katowicach (jako przedstawiciel Adiunktéw)

c) Dziatalno$¢é popularyzujgca nauke

Kierujgc sie lll misjg Uniwersytetu jakg jest popularyzacja badan naukowych, staram sie
prezentowac wyniki badan nie tylko w postaci publikacji naukowych i referatéw na konferencjach
naukowych, ale réwniez w formie popularnonaukowej w ramach wyktadow na festiwalach nauki,

a takze wspotpracy z mediami. Za najwazniejsze osiggniecia w obszarze popularyzacji nauki

uwazam:

2020:

o

»Nie taki mutant straszny jak go malujg”’ — promocja badan

realizowanych w ramach projektu SONATA i BARISTA w ,Rzecz o
Innowacjach” https://rzeczo.pl/blog/2020/10/01/nie-taki-mutant-straszny-

jak-go-maluja/

Webinar ,Jak funkcjonujg rosliny w stresie? — wszystko jest w
genach!”(https://www.facebook.com/watch/live/?v=320226925810096)

prowadzony na zywo 8 lipca 2020 roku na zaproszenie Slagskiego Festiwalu
Nauki Katowice. W czasie rzeczywistym w webinarze uczestniczyto 97
stuchaczy. Do tej pory (ij. do 27 lipca) webinar ma 2 tysigce wyswietlen. W
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ramach tego webinaru w sposob popularnonaukowy przedstawitam gtowne
wyniki badan i pytania badawcze podejmowane w ramach projektow
SONATA 10 i BARISTA

Uzyskanie finansowania w konkursie ,,.Spoteczna Odpowiedzialnos¢
Nauki” na projekt ‘Akcja Popularyzacja’ sktadany we wspoipracy z
Wydziatem nauk Scistych i Technicznych Uniwersytetu Slgskiego. W
ramach tego projektu w latach 2021-2022 na Wydziale Nauk
Przyrodniczych US planowany jest cykl wydarzen w konwencji wyktadéw
TED (TED-Ideas Worth Spreading) zatytutowany ,Zawéd Naukowiec”,
majgcy na celu przyblizenie specyfiki tego zawodu, ale réwniez
zainspirowanie mtodych ludzi do odkrywania swiata. Ta czes¢ projektu
stanowi m¢j autorski pomyst.

W druzynie sita” udzielenie wywiadu Gazecie Uniwersyteckiej US na
temat dziatan naukowcéw pracujgcych w zespole, a takze promocja
realizacji badan w ramach projektu BARISTA
(https://gazeta.us.edu.pl/node/426233)

Promocja probleméw badawczych podejmowanych w ramach )
projektu BARISTA w Gazecie Uniwersyteckiej us
(https://us.edu.pl/en/projekt-barista-czyli-ieczmien-kontra-zmiany-

klimatyczne/)

Wspodtpraca z czasopismem popularnonaukowym NoLimits i promocja

badan zwigzanych z identyfikacjg mutantéw o lepszej adaptacji do
warunkow stresu suszy u jeczmienia jarego
(https://issuu.com/uniwersytetslaski/docs/no_limits_ nr 1 pl 21.01.2020 )

Przygotowanie i wygtoszenie wyktadu ,,Rosliny w kosmosie — rzecz o
wykorzystaniu genetyki i nowoczesnej technologii w zrozumieniu
odpowiedzi roslin na ekstremalne warunki kosmiczne” w ramach llI
Slgskiego Studenckiego Festiwalu Nauki Katowice, Miedzynarodowe
Centrum Kongresowe w Katowicach

Przygotowanie i wygtoszenie wyktadu ,,Historia o tym jak zmiana jednej
litery w kodzie DNA podniosta tolerancje na stres suszy u jeczmienia
jarego” w ramach XIV Slgskiego Studenckiego Festiwalu Nauki i Dnia
DNA organizowanego na Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska
Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach

Przygotowanie i wygtoszenie wykfadu ,,Jeczmien na krawedzi” w ramach
Slgskiego Festiwalu Nauki Katowice, Miedzynarodowe Centrum
Kongresowe w Katowicach

Wygtoszenie wykfadu ,,Rosliny spragnione wody” w ramach VII edycji
Ogolnopolskiej Nocy Biologdw na Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska
Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach

Udzielenie wywiadu nt. DNA dla telewizji Uniwersytetu Slgskiego w
ramach serii ,Okiem Eksperta® z  okazji Dnia DNA
https://www.youtube.com/watch?v=GHMa3P-nxTo

Popularyzacja wynikow pracy badawczej w wywiadzie udzielonym sekciji
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prasowej Uniwersytetu Slaskiego  http://www.us.edu.pl/badania-
genetyczne-nad-tolerancja-jeczmienia-na-susze

Popularyzacja wynikow pracy badawczej w wywiadzie udzielonym w
Audycji Polskiego Radia:
https://www.polskieradio.pl/42/5202/Artykul/1774714,Naukowcy-
wyhodowali-jeczmien-odporny-na-susze

Popularyzacja wynikow pracy badawczej w wywiadzie udzielonym
Polskiej Agencji Prasowej (PAP):
http://naukawpolsce.pap.pl/aktualnosci/news%2C414433%2Cnaukowcy-
z-usuzyskali-jeczmiendobrze-znoszacy-susze.html

Wygtoszenie wyktadu ,,Rosliny na krawedzi, czyli jak wykorzystaé geny
w walce ze stresem suszy” w ramach VI edycji Ogdlnopolskiej Nocy
Biologéw na Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu
Slaskiego w Katowicach

Przygotowanie i wygtoszenie wyktadu ,,Kod zycia” inaugurujgcego V
edycje OgoInopolskiej Nocy Biologéw na Wydziale Biologii i Ochrony
Srodowiska Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach

Organizacja i prowadzenie warsztatow dla mtodziezy szkolnej nt.
»GMO — czy jest si¢ czego bac¢” na Wydziale Biologii i Ochrony
Srodowiska Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach

Prowadzenie zaje¢ w ramach ,Swiatowego Dnia Roslin (Fascination of
Plants Day)” na Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu
Slaskiego w Katowicach

7) OPROCZ KWESTII WYMIENIONYCH W PKT. 1-6, WNIOSKODAWCA MOZE PODAC INNE
INFORMACJE, WAZNE Z JEGO PUNKTU WIDZENIA, DOTYCZACE JEGO KARIERY

ZAWODOWE.J.

a) Nagrody i wyréznienia:

e W 2020 roku zostatam laureatkg Nagrody Inteligentnego Rozwoju w kategorii Naukowiec
Przysztosci za realizacje badan w ramach projektéw SONATA 10 i BARISTA

o W 2017 roku zostatam laureatka Stypendium Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego
dla wybitnych mtodych naukowcéw

e W czasie pracy w Uniwersytecie Slaskim zostatam wyrézniona czterema nagrodami JM
Rektora US za dziatalno$é naukowo-badawcza:

2019 Nagroda Indywidualna Il Stopnia JM Rektora Uniwersytetu Slaskiego za
wybitne osiggniecia naukowe; Uniwersytet Slgski w Katowicach

2017 Specjalna Nagroda Zespotowa JM Rektora Uniwersytetu Slgskiego za wybitne
osiggniecia naukowe, Uniwersytet Slgski w Katowicach
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e 2013 Nagroda Indywidualna Ill Stopnia JM Rektora Uniwersytetu Slaskiego za
najlepszg rozprawe doktorskg w latach 2011-2012; Uniwersytet Slgski w Katowicach

e 2012 Nagroda Zespotowa | Stopnia JM Rektora Uniwersytetu Slgskiego za
dziatalnos¢ badawczg, w szczegolnosci za realizacje projektéw badawczych;
Uniwersytet Slgski w Katowicach

o W 2016 roku i 2018 zostatam wyroézniona przez Studentéw Wydziatu Biologii i Ochrony
Srodowiska wygrywajac konkurs ,,Ztoty Mikroskop” dla najlepszego prowadzacego
¢éwiczenia odpowiednio w roku akademickim 2015/2016 (Il miejsce) i 2017/2018 (I miejsce);
Uniwersytet Slgski w Katowicach. Te nagrody stanowig dla mnie wyjatkowe uznanie ze strony
Studentow i sg dla mnie dodatkowg motywacjg w procesie dydaktycznym.

b) Inne informacije:

Od kilku lat jestem aktywnym recenzentem manuskryptéw w czasopismach naukowych z listy
JCR. Przygotowatam dotychczas w sumie 12 recenzji w nastepujgcych czasopismach:

International Journal of Molecular Sciences (5)
Plant Biology (1)

Plant Journal (2)

Photosynthetica (2)

Experimental and Environmental Botany (2)

Ponadto recenzowatam wniosek projektowy w konkursie ‘Diamentowy Grant’ ogtoszonym przez
Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego

c) Kursy i szkolenia:

Przyktadam duzg wage do podnoszenia swoich kwalifikacji i kompetencji zawodowych stad
chetnie korzystam z mozliwosci udziatu w kursach, szkoleniach i warsztatach. Zdobyte w ten
sposob kompetencje wdrazam w zycie zawodowe.

10-11.09.2019

14.04.2019

06-27.04.2018

05.03.-07.05.2018

»Zarzadzanie zmiang w obliczu nowej strategii US” kurs
organizowany przez ,Nowe Motywacje”, Katowice, Polska

‘Analiza danych smallRNA-seq” kurs organizowany przez
ideas4biology, Uniwersytet Adama Mickiewicza w Poznaniu, Polska

.Projektowanie serwiséw internetowych”

szkolenie w ramach projektu SWAN — Szkolnictwo Wyzsze Atrakcyjne i
Nowoczesne — Podnoszenie Kompetencji Dydaktycznych Kadry
Akademickiej Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu
Slgskiego w Katowicach, wspétfinansowany ze $rodkéw Unii Europejskiej
w ramach s$rodkow Europejskiego Funduszu Spotecznego, Program
Operacyjny Wiedza Edukacja Rozwdj, O$ Priorytetowa Il Szkolnictwo
wyzsze dla gospodarki i rozwoju, Dziatanie 3.4. Zarzadzenie w instytucjach
szkolnictwa wyzszego

.,Poruszanie si¢ w swiecie wirtualnych zasobéw informac;ji i ustug
on-line”,

szkolenie w ramach projektu SWAN — Szkolnictwo Wyzsze Atrakcyjne i
Nowoczesne — Podnoszenie Kompetencji Dydaktycznych Kadry
Akademickiej Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu
Slgskiego w Katowicach, wspétfinansowany ze $rodkéw Unii Europejskiej
w ramach s$rodkow Europejskiego Funduszu Spotecznego, Program
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Operacyjny Wiedza Edukacja Rozwdj, Os Priorytetowa Il Szkolnictwo
wyzsze dla gospodarki i rozwoju, Dziatanie 3.4. Zarzadzenie w instytucjach
szkolnictwa wyzszego

“Science Excellence Days 2.0 — Masterclass in Scientific Writing
and Publishing” — szkolenie prowadzone przez Edytoréw Nature dla
uczestnikow, ktdrzy pozytywnie przeszli rekrutacje na szkolenie
Polska Akademia Nauk, Wroctaw, Polska

.Profesjonalna prezentacja”

Uniwersytet Slgski w Katowicach

szkolenie w ramach projektu SWAN — Szkolnictwo Wyzsze Atrakcyjne i
Nowoczesne — Podnoszenie Kompetencji Dydaktycznych Kadry
Akademickiej Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu
Slgskiego w Katowicach”, wspétfinansowany ze $rodkéw Unii Europejskiej
w ramach s$rodkow Europejskiego Funduszu Spotecznego, Program
Operacyjny Wiedza Edukacja Rozwdj, O$ Priorytetowa Il Szkolnictwo
wyzsze dla gospodarki i rozwoju, Dziatanie 3.4. Zarzadzenie w instytucjach
szkolnictwa wyzszego

‘Gamification as a tool in academic teaching’,
Collegium Wratislaviense, Katowice, Polska

szkolenie w ramach projektu SWAN — Szkolnictwo Wyzsze Atrakcyjne i
Nowoczesne — Podnoszenie Kompetencji Dydaktycznych Kadry
Akademickiej Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu
Slgskiego w Katowicach”, wspétfinansowany ze srodkéw Unii Europejskiej
w ramach s$rodkow Europejskiego Funduszu Spotecznego, Program
Operacyjny Wiedza Edukacja Rozwdj, O$ Priorytetowa Il Szkolnictwo
wyzsze dla gospodarki i rozwoju, Dziatanie 3.4. Zarzadzenie w instytucjach
szkolnictwa wyzszego

“Ist Berlin Summer School — NGS Data Analysis 2017 -
Introduction to NGS RNA-Seq Data Analysis DNA Variant Calling”
ecSeq Bioinformatics Berlin, Germany

“Introduction to RNA-Seq analysis” kurs organizowany przez
ideas4biology, Uniwersytet Adama Mickiewicza w Poznaniu, Polska
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PODSUMOWANIE DOROBKU NAUKOWEGO

Liczba Liczba
Rodzaj Liczba Wskaznik  Punkty cytowan® cytowan®

publikacji publikacji IF* MNiSW? (Web of (Google
Science) Scholar)

Przed
uzyskaniem .
) Lista JCR! 2 3.83 170 121 211
stopnia
doktora
Osiggniecie
5 naukowe 8 47.76 1020 248 424
o
(JCR)
uzyskaniu
Pozostate z
stopnia _ 10 37.55 1100 237 326
listy JCR
doktora
Rozdziaty w
- 20 14 77
monografiach
Sumarycznie 24 89.14 2310 620 1038

"Journal Citation Reports, Thomson Reuters,

2 punktacja MNiISW wedlug wykazu obowigzujgcego od 18 grudnia 2019 roku,

3Dane z baz cytowar z dnia 12 stycznia 2021

*sumaryczny wskaznik Impact Factor publikacji naukowych wedtug listy JCR (zgodnie z rokiem opublikowania)

Indeks Hirscha (dla wszystkich publikacji): 10 (wg Web %Sciencez); 12 (wg Google Scholaf)

(podpis wnioskodawcy)
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