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1. Dane personalne

Imi¢ i nazwisko:

Edyta Matgorzata Paczos-Grzeda

Miejsce zatrudnienia:

Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin
Wydziat Agrobioinzynierii

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie

ul. Akademicka 13, 20-950 Lublin

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe:

1998

2002

magister biotechnologii

Uniwersytet Marii-Curie Sktodowskiej w Lublinie, Wydziat Biologii i Nauk o Ziemi,
Kierunek Biotechnologia, specjalnos¢: biologia molekularna

,»Oczyszczanie 1 charakterystyka kinaz zaleznych od cyklicznych nukleotydow

z drozdzy Saccharomyces cerevisiae i Trichosporon cutaneum”

Promotor: dr hab. Teresa Jakubowicz

doktor nauk rolniczych w zakresie agronomii — genetyka i hodowla roslin
Akademia Rolnicza w Lublinie, Wydziat Rolniczy, Instytut Genetyki i Hodowli
Roslin
»Studia genetyczno-hodowlane nad mieszancami heksaploidalnego owsa
Avena sativa L. x Avena sterilis L. oraz formami rodzicielskimi”
Promotor: prof. dr hab. Danuta Miazga
Recenzenci: prof. dr hab. Stanistawa Rogalska

prof. dr hab. Czestaw Tarkowski

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych:

2002 - 2004 specjalista inzynieryjno-techniczny, Instytut Genetyki i Hodowli

Roslin, Akademia Rolnicza w Lublinie (obecnie Uniwersytet
Przyrodniczy w Lublinie)

2004 - 2005 asystent, Instytut Genetyki i Hodowli Roslin, Akademia Rolnicza

w Lublinie, (obecnie Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie)

2005 - obecnie adiunkt, Instytut Genetyki i Hodowli Roslin, Akademia Rolnicza

w Lublinie, (obecnie Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii
Roslin, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie)



Edyta Matgorzata Paczos-Grzeda | Zatgcznik nr 2

4. Wskazanie osiggniecia wynikajacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003r.
0 stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki
(Dz. U. 2016 r. poz. 882 ze zm. w Dz. U. z 2016 r. poz. 1311):

a) Tytul osiagni¢cia naukowego:

jednotematyczny cykl publikacji pt.:

Analiza wirulencji Puccinia coronata f.sp. avenae w Polsce
oraz identyfikacja nowych genéw odpornosci na rdz¢ koronowg w dzikich

tetra- i haksaploidalnych gatunkach z rodzaju Avena

b) Publikacje skladajace si¢ na osiggniecie naukowe:

O.L

0.2.

0.3

0.4.

0.5

0.6.

Oo.7.

Paczos-Grzeda E.*, Okon S., Koroluk A., Kowalczyk K. 2014. Ocena odpornosci na rdzg¢
koronowa nowych i historycznych polskich odmian owsa zwyczajnego. Folia Pomeranae
Universitatis Technologiae Stetinensis. Agricultura, Alimentaria, Piscaria et Zootechnica T. 30,
85-92.

(MNiSW -5 pkt, udziat 85%)

Rog S., Paczos-Grzeda E.*, Koroluk A., Okon S., Ostrowska A., Erdzik P., Chrzastek M.,
Gruszecka D., Kowalczyk K. 2015. Efektywno$¢ genow odporno$ci na rdz¢ koronowa u owsa
zwyczajnego w stosunku do patotypéw Puccinia coronata wystepujacych w centralnej
i potudniowo-wschodniej Polsce w latach 2010-2011. Annales UMCS sec. E, Agricultura 2015
Vol. 70 Nr 2, 97-105.

(MNiSW — 9 pkt, udziat 70%)

Sowa S., Paczos-Grzeda E.*, Koroluk A., Okon S., Ostrowska A., Ociepa T., Chrzgstek M.,
Kowalczyk K. 2016. Resistance to Puccinia coronata f. sp. avenae in Avena magna,
A. murphyi, and A. insularis. Plant Disease Vol. 100 No 6, 1184-1191.

(MNiSW — 35 pkt, IF = 3,192, udziat 70%)

Sowa S., Paczos-Grzeda E.* 2017. Puccinia coronata f.sp. avenae virulence in south-eastern
Poland in 2014. Folia Pomeranae Universitatis Technologiae Stetinensis Agricultura,
Alimentaria, Piscaria et Zootechnica. 336(43)3 157-166.

(MNiSW — 10 pkt, udziat 75%)

Paczos-Grzeda E.*, Sowa S., Koroluk A., Langdon T. 2018. Characteristics of resistance to
Puccinia coronata f. sp. avenae in Avena fatua L. Plant Disease, Vol. 102, No 12, 2616-2624.

(MNiSW — 35 pkt, IF = 2,941, udziat 70%)

Paczos-Grzeda E.*, Sowa S., Boczkowska M., Langdon T. 2019. Detached leaf assays for
resistance to crown rust reveal diversity within populations of Avena sterilis L. Plant Disease,
doi.org/10.1094/PDIS-06-18-1045-RE

(MNiSW — 35 pkt, IF = 2,941, udziat 75%)

Kebede A.Z., Friesen-Enns J.R., Gnanesh B.N., Menzies J.G., Mitchell Fetch J.W., Chong J.,
Beattie A.D., Paczos-Grzeda E., McCartney C.A.* 2019. Mapping Oat Crown Rust Resistance
Gene Pc45 Confirms Association with PcKM. G3: Genes, Genomes, Genetics,
doi.org/10.1534/93.118.200757

(MNiSW — 30 pkt, IF = 2,742, udziat 10%)
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0.8. Paczos-Grzeda E.*, Sowa S. 2019. Virulence structure and diversity of Puccinia coronata f. sp.
avenae P. Syd. & Syd. in Poland during 2013-2015. Plant Disease, doi.org/10.1094/PDIS-10-
18-1820-RE

(MNiSW — 35 pkt, IF = 2,941, udziat 75%)
*Autor korespondencyjny

Suma punktow wedtug wykazu MNiSW zgodnie z rokiem opublikowania wynosi 194. Sumaryczny
IF publikacji wchodzacych w sklad osiagnigcia naukowego wedlug roku opublikowania wynosi
14,757.

c) Omoéwienie celu naukowego ww. prac i osiagnietych wynikow:

W latach 2010 - 2018 prowadzitam prace badawcze majace na celu analiz¢ wirulencji Puccinia
coronata f. sp. avenae w Polsce oraz identyfikacj¢ efektywnych na terenie kraju genow odpornosci na
rdz¢ koronowsg, a takze poszukiwalam nowych genéw odpornosci w tetraploidalnych
i heksaploidalnych gatunkach z rodzaju Avena. Uzyskane wyniki opracowatam i opublikowatam jako
cykl o$Smiu powigzanych tematycznie, oryginalnych prac naukowych (O.1 — O.8). Uznajac te
publikacje za najwazniejsze osiagnigcie w mojej dotychczasowej dziatalnosci naukowej przedktadam
je jako podstawe ubiegania si¢ o nadanie stopnia doktora habilitowanego.

WPROWADZENIE

Owies zwyczajny (Avena sativa L.) jest wtorng rosling uprawng, co oznacza, ze poczatkowo
towarzyszyl uprawom zbdz pierwotnych (pszenica, jeczmien) jako chwast segetalny. W Europie
zaczeto go uprawiac ok. 2000 lat p.n.e., gdzie zostat sprowadzony z Azji. W miar¢ rozprzestrzeniania
si¢ upraw z potudnia na podilnoc kontynentu, a wiec pogarszania si¢ warunkow glebowo —
klimatycznych, zaczal zyskiwa¢ na znaczeniu, gdyz charakteryzowat si¢ lepszymi zdolnosciami
przystosowawczymi niz zboza pierwotne. Najstarsze $lady owsa na ziemiach polskich, datowane na
700 r. p.n.e., odnaleziono w Biskupinie k. Znina. Na wigksza skale owies zaczeto uprawiaé w Polsce
dopiero w VIII w. (Gorny 2005).

Na poczatku ubieglego stulecia owies byt jednym z najczesciej zasiewanych na $wiecie zboz.
Obecnie uprawiany jest na znacznie mniejszym areale ok. 10,2 min ha, co stanowi 4,7% powierzchni
zajmowanej przez pszenice (218 min ha) (www.fao.org). W Polsce jeszcze przed I wojna Swiatowa
owies uprawiano na obszarze 1 min ha, w latach 60. XX w. na ponad 1,5 min ha, obecnie natomiast
mimo swoich cennych waloréw zywieniowych jest uprawiany na powierzchni nie przekraczajacej
0,5mln ha (www.fao.org). W przeszto$ci swoja popularno$¢ zawdzigczat glownie wykorzystaniu
w zywieniu koni, jednak mechanizacja rolnictwa i transportu znacznie wptyne¢ta na spadek poglowia
tych zwierzat, przez co zmniejszyta si¢ takze produkcja owsa (Kowalczyk i1 Ratajczak 1995). Zboze to
odznacza si¢ dobrymi wilasciwosciami fitosanitarnymi, konkurencyjnoscia wobec chwastow, ma
niewielkie wymagania cieplne i glebowe, a jego uprawa wigze si¢ z niskimi nakladami finansowymi
(Budzynski 1999). Ziarno owsa ma wyjatkowo wysoka wartos¢ fizjologiczno-zywieniowa,
profilaktyczno-dietetyczna, lecznicza, a takze szerokie zastosowania przemystowe (Zarzecka i in.
2015). Wyprodukowane ziarno w 80% wykorzystywane jest na paszg, w 15% na materiat siewny,
areszta przeznaczona jest na cele konsumpcyjne (Gorny 2005). Liczne sktadniki bioaktywne
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stosowane sa w przemysle kosmetycznym i chemicznym, a takze farmaceutycznym jako komponenty
lekéw (Kawka i Achremowicz 2014; Zarzecka i in. 2015).

Owies zwyczajny nalezy do rodzaju Avena L., podplemienia Aveninae Presl., plemienia
Aveneae Dumort, podrodziny Pooideae Macfarlane & Watson, rodziny Poaceae Barnh. (Frey,
Rutkowski 2002). Rodzaj Avena obejmuje gatunki o podstawowej liczbie chromosoméw x=7.
Rozpoznano trzy poziomy ploidalnosci: diploidalny (2n=2x=14), tetraploidalny (2n=4x=28)
i heksaploidalny (2n=6x=42) (Rajhathy i Thomas 1974). Wedtug systematyki uaktualnionej przez
Zellera (1998), rodzaj Avena L. obejmuje 31 gatunkow, w tym 16 diploidalnych, 8 tetraploidalnych
I 7 heksaploidalnych. Poszczegdlne gatunki przyporzadkowano do siedmiu sekcji: Ventricosa,
Agraria, Ethiopica, Pachycarpa Tenuicarpa, Avena i Avenotrichon. Wszystkie heksaploidy
(AACCDD) wtaczono do sekcji Avena (A. atheranta Presl, A.fatual., A.hybrida Peterm,
A. occidentalis Dur., A. sativa L., A. sterilis L., A. trichophylla C. Koch) (Zeller 1998). W oparciu
0 wyniki analiz cytologicznych mieszancéOw mie¢dzygatunkowych stwierdzono, ze najbardziej
spokrewnione z heksaploidami sg tetraploidalne gatunki z sekcji Pachycarpa (A. insularis Ladiz.,
A. magna Murphy et Terrell, A. murphyi Ladiz.) (Ladizinsky 1998). Dzikie heksaploidy, jak réwniez
tetraploidy z sekcji Pachycarpa, z uwagi na brak lub stabo rozwinigte bariery krzyzowalnosci, sg
waznym zrodtem zréznicowania genetycznego Wykorzystywanym do ulepszania uprawnych odmian
owsa przede wszystkim pod wzglgdem odpornosci na choroby (Leggett 1996).

Glownymi chorobami wystepujacymi w owsie sg rdza koronowa, maczniak prawdziwy oraz
fuzariozy powodowane przez rozne gatunki z rodzaju Fusarium. Sposrdd nich, choroba najczgsciej
pojawiajacg si¢ na owsie, nie tylko w warunkach naszego kraju, ale réwniez w centralnej
i potudniowo-wschodniej Europie, basenie Morza Srédziemnego, Ameryce Pin. i Pid. oraz Australii
jest rdza koronowa (Simons 1985, Sebesta i in. 2003, Nazareno i in. 2018). Straty plonu wywotane
porazeniem mogg si¢ga¢ nawet 50% (Martinelli i in. 1994). Czynnikiem infekcyjnym jest, bedacy
obligatoryjnym biotrofem, grzyb Puccinia coronata Cda. f.sp. avenae P. Syd. & Syd. (Simons 1985).
Forma specjalna avenae atakuje wiele gatunkow traw, ale nie poraza innych, poza owsem, gatunkéw
zb6z. Gospodarzem posrednim sg krzewy roznych gatunkéw szaktaku (Rhamnus) oraz kruszyny
pospolitej (Frangula alnus). Rozwojowi choroby sprzyjaja wysoka temperatura, zwigkszona
wilgotnos$¢ powietrza oraz nadmierne nawozenie azotowe (Simons 1985). Szczegdlnie silne porazenie
dotyczy odmian poznych i cze$ciej ma miejsce przy opoznionych siewach. Grzyb moze rozwijaé sie
na wszystkich zielonych czgsciach roslin, gtownie jednak lisciach, pochwach lisciowych i wiechach.
Porazenie zmniejsza wydajno$¢ fotosyntezy, co prowadzi do znacznego zmniejszenia transportu
weglowodandéw do rozwijajacego si¢ ziarna, obnizajac jego jakos¢. Infekcja ostabia rozwoj stomy
sprzyjajac wyleganiu. Chore rosliny sa réwniez mniej tolerancyjne na suszg ze wzgledu na
zredukowany system korzeniowy (Simons 1985, Fetch i in. 2011, Nazareno i in. 2018).

Istniejg rézne metody zapobiegania rdzy koronowej owsa, lecz zadna z nich nie jest w stanie
zapewni¢ pelnej kontroli. Wérdd nich mozna wyr6znic: zabiegi agrotechniczne (ptodozmian, wezesny
siew, eliminowanie zywicieli posrednich), metody chemiczne (fungicydy systemiczne) oraz
wprowadzanie odpornosci genetycznej (Sanchez-Martin 2012). Specyficzna rasowo odpornos¢
genetyczna warunkowana monogenicznie jest powszechnie stosowana u owsa w walce z rdza
koronowa 1, jak dotad, jest najskuteczniejszym sposobem ochrony przed ta choroba. Tworzenie
odmian odpornych wigze si¢ z cigglym poszukiwaniem nowych zrodet odpornosci, gdyz szybka
ewolucja patogenu powoduje powstawanie nowych ras przetamujacych odporno$¢ warunkowana
przez dotychczas efektywne geny (Park 2013). Pojawianie si¢ nowych patotypow P. coronata
powigzane jest z cyklem zyciowym patogenu, ktoéry obejmuje rozmnazanie piciowe i bezpiciowe
(Carson 2011). W fazie aseksualnej za zmiany wirulencji odpowiedzialne sa mutacje i somatyczna
rekombinacja, w seksualnej — rekombinacja majgca miejsce podczas mejozy (Park 2008, Park

6
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i Wellings 2012). Wktad kazdego etapu w ostateczne zr6znicowanie lokalnej populacji P. coronata
jest trudny do wustalenia. Bardzo czgsto przyczyng wystgpowania nowych, odmiennych od
dotychczasowych, patotypow sg migracje zarodnikéw — urediniospor, ktére wraz z wiatrem pokonuja
tysigce kilometrow i zmieniaja strukture lokalnych populacji grzyba (Fetch i in. 2011). Analizy zmian
wirulencji populacji P. coronata powinny by¢ prowadzone w sposob ciagly, poniewaz ich
monitorowanie umozliwia dobor odpowiednich genow Pc¢ do hodowli odpornosciowej owsa.

W 2010 roku, kiedy rozpoczynatam badania dotyczace wirulencji P. coronata w Polsce ilos¢
informacji na ten temat byla znikoma i pochodzita z lat 80. i 90. (Mazaraki 1983, 1991, 1999).
Przeprowadzona analiza i wykazanie braku odpornosci polskich odmian owsa zwyczajnego na rdze¢
koronowa, utwierdzity mnie w przekonaniu o stusznosci podjetej tematyki badawczej. W zwiagzku
z tym od 2013 roku prowadzitam juz systematyczne badania struktury populacji P. coronata w Polsce,
analizowatam efektywno$¢ znanych genow odpornosci w kontek$cie mozliwosci ich wykorzystania
w krajowej hodowli owsa, poszukiwalam nowych, bardziej skutecznych zrédel warunkujacych
odpornos¢ na ten patogen, a w ramach prowadzonego projektu badawczego finansowanego przez
MRiRW oraz we wspolpracy z osrodkami zagranicznymi identyfikowatam markery molekularne dla
genow Pc i lokalizowatam je na mapach genetycznych owsa.

CELE PROWADZONYCH BADAN

. Ocena odpornosci historycznych i wspoétczesnych polskich odmian owsa na rdzg koronowa
(©.1).

. Analiza wirulencji populacji P. coronata wyst¢pujacej na terenie Polski oraz zmian
zachodzacych w jej strukturze (0.2, O.4, O.8).

. Identyfikacja efektywnych na terenie Polski genéw Pc warunkujacych odpornos¢ owsa na rdze
koronowg oraz wskazanie genow o najwiekszym potencjale, mozliwych do wykorzystania w
programach hodowlanych (0.2, O.4, O.8).

. Identyfikacja nowych, efektywnych genoéw odpornosci na rdz¢ koronowa w dzikich tetra-
i haksaploidalnych gatunkach z rodzaju Avena (0.3, O.5, O.6).

. Identyfikacja markerow SNP oraz mapowanie genu Pc45 (O.7).

OCENA ODPORNOSCI NA RDZE KORONOWA POLSKICH ODMIAN OWSA ZWYCZAJNEGO

0.1. Paczos-Grzeda E.”, Okori S., Koroluk A., Kowalczyk K. 2014. Ocena odpornosci na rdze koronowg nowych
i historycznych polskich odmian owsa zwyczajnego. Folia Pomeranae Universitatis Technologiae Stetinensis.
Agricultura, Alimentaria, Piscaria et Zootechnica T. 30, 85-92.

Dla hodowli nowych odmian owsa charakterystyka i ocena odpornosci na rdz¢ koronowa juz
istniejagcych odmian odgrywa bardzo wazng role, gdyz pozwala wytyczy¢ dalszy kierunek prac
hodowlanych. W pracy O.1 scharakteryzowano odporno$¢ na rdz¢ koronowa 78 wspodtczesnych
i historycznych polskich odmian owsa zwyczajnego. Najstarsze z badanych odmian zostaty wpisane
do krajowego rejestru w roku 1923. Oceniano réwniez odmiany nowe, z ktorych ostatnie wpisano do
rejestru w roku 2010. W warunkach naturalnej infekcji polowej zaobserwowano bardzo silne
porazenie przez rdz¢ koronowsg. Catkowita odporno$¢ na lokalng populacje P. coronata wykazatly
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jedynie odmiany Borowiak i Celer, za$ niewielkie porazenie, ktore w skali 0-9 (McNeal i in. 1971)
oceniono jako 3 stwierdzono dla odmian Grajcar, Sprinter, Bachmat, Arden i Stoper. Pozostate
odmiany charakteryzowaly si¢ $rednig lub calkowita wrazliwoscig. Z lokalnej populacji rdzy
w warunkach laboratoryjnych wyprowadzono izolaty, sposrod ktorych wybrano jeden - PK2010.
Przeprowadzone w stadium siewki testy zywiciel-patogen wykazaly awirulencj¢ tego izolatu
wzgledem 3 nowych polskich odmian: Borowiak, Celer i Krezus.

Zaobserwowane u odmian Bachmat, Arden i Stoper zjawisko odpornosci roslin dorostych (APR
- adult plant resistance) zostato opisane przez Zadoks (1961) jako odporno$é¢, ktéra nie ujawnia si¢
w stadium siewki. APR jest typem nadwrazliwosci. Siewki wykazujg porazenie na poziomie 3-4
W czterostopniowej  skali  Murphy’ego  (1935), za$ roSliny doroste =zaledwie 1-3
w dziewigciostopniowej skali McNeal i in. (1971). Niewiele wiadomo na temat mechanizmu tego
zjawiska 1 czynnikéw, ktore determinuja jego ekspresje. Niemniej jednak odporno$¢ tego typu
utrzymuje si¢ w odmianie zdecydowanie dtuzej niz odpornos¢ warunkowana pojedynczymi genami
(Denissen 1993). Jej wada jest trudno$¢ monitorowania w kolejnych pokoleniach z uwagi na
poligeniczny sposob dziedziczenia.

Uzyskane wyniki wskazujg, ze polskie odmiany owsa zwyczajnego, z wyjatkiem odmian Celer
i Borowiak, nie posiadaja efektywnych gendéw odpornosci na rdze koronows, dlatego tez
wprowadzanie gené6w PC powinno by¢ jednym z podstawowych elementow hodowli tworczej tego
gatunku w Polsce.

WIRULENCJA PUCCINIA CORONATA W POLSCE

0O.2. Rog S., Paczos-Grzeda E.*, Koroluk A., Okon S., Ostrowska A., Erdzik P., Chrzgstek M., Gruszecka D.,
Kowalczyk K. 2015. Efektywnos¢ genow odpornosci na rdze koronowq u owsa zwyczajnego w stosunku do
patotypow Puccinia coronata wystepujgcych w centralnej i potudniowo-wschodniej Polsce w latach 2010-2011.
Annales UMCS sec. E, Agricultura 2015 Vol. 70(2), 97-105.

0.4. Sowa S., Paczos-Grzeda E.” 2017. Puccinia coronata f.sp. avenae virulence in south-eastern Poland in
2014. Folia Pomeranae Universitatis Technologiae Stetinensis Agricultura, Alimentaria, Piscaria
et Zootechnica. 336(43)3 157-166.

0.8. Paczos-Grzeda E.*, Sowa S. 2019. Virulence structure and diversity of Puccinia coronata f. sp. avenae
P. Syd. & Syd. in Poland during 2013-2015. Plant Disease DOI:doi.org/10.1094/PDIS-10-18-1820-RE

Celem pracy O.2 byla ocena efektywnosci gendw warunkujacych odpornos¢ na izolaty
P. coronata wyprowadzone z populacji zebranych w centralnej i potudniowo-wschodniej Polsce
w latach 2010-2011. W testach zywiciel-patogen wykorzystano 31 linii referencyjnych owsa
z pojedynczymi genami odpornosci na rdzg koronowa oraz 6 izolatow P. coronata. Testy zywiciel-
patogen prowadzono zgodnie metodykag Hsam i in. (1997). Po uptywie 10 dni od inokulacji
przeprowadzono ocen¢ porazenia lisci w skali 0—4 (Murphy 1935). ,,0” oznaczato brak kolonii ze
zmianami nekrotycznymi i chlorotycznymi, ,,1” — mate kolonie otoczone zmianami nekrotycznymi
i chlorotycznymi, ,,2” — male i $rednie kolonie otoczone zmianami chlorotycznymi, ,,3” — $rednie
kolonie ze zmianami chlorotycznymi, ,,4” — duze kolonie bez zmian nekrotycznych i chlorotycznych.
Analizowane izolaty roznity si¢ miedzy sobg wirulencjg w stosunku do 21 z 31 linii referencyjnych.
Przeprowadzone badania wykazaty, ze najbardziej efektywne w stadium siewki byly geny Pc14, Pc309,
Pc51, Pc52, Pc53, Pc57, Pc60, Pc68, Pc71 i Pcol.

W pracy O.4 kontynuowano badania nad wirulencjg izolatéw P. coronata pochodzacych
Z centralnej i poludniowo-wschodniej Polski. Badania dotyczyly wirulencji 12 populacji zebranych

8



Edyta Matgorzata Paczos-Grzeda | Zatgcznik nr 2

latem 2014 roku w dziewigciu lokalizacjach w stosunku do 27 linii referencyjnych z ré6znymi genami
odpornosci. Testy zywiciel-patogen wykazaly, ze populacje P. coronata pochodzace z réznych
regioné6w uprawy owsa byly zréznicowane i charakteryzowaty si¢ wirulencjg wzgledem 2 do 15
genéw Pc. Zadna z testowanych populacji P. coronata nie przetamata odpornosci warunkowanej
genami: Pc50, Pc52, Pc59, Pc60, Pc71, Pc91 oraz Pc94. Sporadycznie identyfikowano wirulencje
w stosunku do gendéw Pc48, Pc68 i Pc70. Na podstawie uzyskanych wynikow stwierdzono,
ze populacje rdzy koronowej wystgpujace w centralnej i potudniowo-wschodniej Polsce
charakteryzuje zr6znicowana wirulencja, ktora nie jest w petni skorelowana z miejscem pochodzenia.
Badania wykazaly rowniez, Zze wiele znanych genow odpornosci na P. coronata jest nadal
efektywnych. Geny te mogg by¢ wprowadzane i kumulowane w polskich odmianach owsa, w celu
zwickszenia spektrum odporno$ci na rdz¢ koronowa oraz jej trwatosci.

Kompleksowe badania wirulencji izolatow P. coronata wyprowadzonych z populacji zebranych
w latach 2013-2015 na terenie catej Polski opublikowano w pracy O.8 Przedmiotem badan byty
162 izolaty. Probki P. coronata pozyskano z pél uprawnych trzech spotek hodowli owsa w Strzelcach,
Polanowicach i Kopaszewie oraz Gospodarstwa Doswiadczalnego UP w Lublinie w Czestawicach,
a takze z poletek doswiadczalnych COBORU rozmieszonych na terenie catego kraju. Kazda probka
zostata zebrana z podatnych na rdze koronowa odmian referencyjnych Bingo, Zuch i Krezus. Analiza
wirulencji poszczegblnych izolatow wzgledem 26 linii referencyjnych z genami Pc warunkujacymi
odpornos¢ na P. coronata, prowadzona w stadium siewki z wykorzystaniem testow zywiciel — patogen
wykazata bardzo duze zréznicowanie, ze wskaznikami Simpson’a i Evenness wynoszacymi 0,99. 162
izolaty reprezentowaly bowiem az 156 patotypoéw wykazujacych wirulencje w stosunku do 1 - 16
genéw Pc. Nie stwierdzono dominujacego patotypu w zadnym z analizowanych lat. Srednio
pojedynczy izolat przetamywat odpornoé¢ warunkowana przez 5-7 genéw. Sredni poziom wirulencji
w kazdym roku badan byt bardzo zblizony i wynosit ok. 21%, wahajac si¢ od 8% do 54%, 4% do 62%
oraz od 4% do 54% w kolejnych latach. Duze zr6znicowanie patotypow P. coronata nie jest
zaskakujgce i potwierdza wyniki prezentowane przez innych autoréw (Chong i in. 2008, Menzies i in.
2015). Pomimo duzego zroznicowania, poziom wirulencji izolatdéw P. coronata wystepujgcych
w Polsce jest stosunkowo niski i wynika prawdopodobnie z niewielkiego wykorzystania genéw Pc
w polskich odmianach owsa, a to oznacza, ze wiele zrodet odpornosci jest nadal skutecznych na
terenie kraju. Zaden z analizowanych dotychczas izolatéw nie przetamywat odpornosci linii z genem
Pc91, a tylko pojedyncze byly wirulentne w stosunku do genéw Pc71 i Pc52. Odporno$é zapewniaty
rowniez geny Pc50, Pc51, Pc59, Pc60 i Pc70. Wysoka efektywno$¢ wyzej wymienionych gendéw
obserwowano rowniez w uprzednio prowadzonych badaniach (0.2, O.4). W programach hodowli
owsa nalezy unika¢ wprowadzania wyzej wymienionych genéw Pc do odmian owsa pojedynczo lub
stosowania tych samych kombinacji genéow w wielu odmianach. Takie praktyki wywartyby silna
presj¢ selekcyjna na populacje patogenu prowadzac do powstania dominujacych ras i powodujac
gwaltowny wzrost wirulencji w stosunku do wykorzystywanych genow (Chong i in. 2008).

Chociaz poznanie zroéznicowania i dynamiki zmian w strukturze populacji patogenu ma
kluczowe znaczenie dla opracowania metod kontroli, niewiele wiadomo na temat wirulencji
P. coronata w Europie. Ostatnie szczegétowe badania zjadliwosci rdzy koronowej na terenie Europy
zostaty przeprowadzone w latach 1992-1993 (Sebesta i in. 2003). Kolejne badania dotyczyly populacji
P. coronata w Republice Czeskiej w latach 2004-2006 (Jirakova i Hanzalova 2008). Zdolnos¢
zarodnikéw do pokonywania duzych odleglosci, stosunkowo duzy areal uprawy owsa w Polsce,
aponadto dostepnos¢ dzikich gatunkdéw z rodzaju Avena oraz traw, ktore rowniez moga byc
zywicielem ostatecznym dla P. coronata f. sp. avenae, sprawiaja, ze wirulencja obserwowana
w Polsce, a takze wynikajaca z niej efektywno$¢ gendow PC powinna by¢ reprezentatywna dla
wickszo$ci Europy Srodkowe;j i nie tylko.
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POSZUKIWANIE NOWYCH GENOW ODPORNOSCI W DZIKICH GATUNKACH
Z RODZAJU AVENA

0.3. Sowa S., Paczos-Grzeda E.*, Koroluk A., Okon S., Ostrowska A., Ociepa T., Chrzgstek M., Kowalczyk K.
2016. Resistance to Puccinia coronata f. sp. avenae in Avena magna, A. murphyi, and A. insularis. Plant Disease
Vol. 100 No 6, 1184-1191.

0.5. Paczos-Grzeda E.”, Sowa S., Koroluk A., Langdon T. 2018. Characteristics of resistance to Puccinia
coronata f. sp. avenae in Avena fatua L. Plant Disease, Vol. 102, No 12, 2616-2624

0.6. Paczos-Grzeda E.”, Sowa S., Boczkowska M., Langdon T. 2019. Detached leaf assays for resistance to
crown rust reveal diversity within populations of Avena sterilis L. Plant Disease, doi.org/10.1094/PDIS-06-18-
1045-RE

W rodzaju Avena odkryto ponad 100 gendéw Pc warunkujacych odporno$é na P. coronata
(Chong i in. 2011, Gnanesh i in. 2013). Wiele z tych genow pochodzi z gatunkéw heksaploidalnych
A. sativa L. (Pc3c, Pc4c, Pcée, Pc6d, Pc9, Pcl3, Pc22, Pc95, Pc96) i A. byzantina Koch. (Pcl-Pc8,
Pc9c, Pcl0-Pcl2, Pcl4, Pc2l), ale najwigcej zidentyfikowano w ekotypach A. sterilis L.
skolekcjonowanych w latach 60. i 70. XX wicku w Izraelu i innych krajach §rodziemnomorskich
(Simons i in. 1978, Sebesta i in. 2003, Gnanesh i in. 2014). Odporne genotypy znaleziono réwniez
wsrod diploidow: A. atlantica Baum et Fedak, A. damascena Rajhathy et Baum, A. hirtula Lag.,
A. longiglumis Dur., A. strigosa Schreb., i A. wiestii Steud, a takze tetraploidow: A. agadiriana Baum
et Fedak, A. barbata Pott ex Link, A. magna Murphy et Terrell i A. murphyi Ladiz (Carson 2009,
2010, Aung i in. 2010, Cabral i in. 2011, Tan i Carson 2013, Cabral i Park 2014, Rines i in. 2018).
Geny odpornosci szczegdlnie czesto wystepuja w diploidalnym gatunku A. strigosa (AsAs) (Pcl5,
Pcl6, Pc17, Pc19, Pc23, Pc30, Pc37, Pc81, Pc82, Pc83, Pc84, Pc85, Pc86, Pc87, Pc88, Pc89, Pc90,
Pc94) (Cabral i in. 2014, CDL 2017) i tetraploidalnym A. barbata (AABB) (Carson 2009, 2010).
Wszystkie diploidalne i tetraploidalne gatunki o genomach AABB nalezg do trzeciorzgdowej puli
genowej, co oznacza, ze introgresja tych gendéw do heksaploidalnego uprawnego owsa jest
problematyczna z powodu réznic w poziomie ploidalno$ci i braku homologii chromosomow (Jellen
i Leggett 2006). Praktyczne wykorzystanie w hodowli odpornosciowej owsa gendéw Pc z tych
gatunkow jest w konsekwencji pracochlonne ipomimo duzej liczby znanych genéw odpornosci
w trzeciorzedowej puli genowej, tylko Pc23 i Pc94, pochodzace z A. strigosa, zostaty wprowadzone
do A. sativa (Dyck i Zillinsky 1963, Aung i in. 1996). W zwiazku z powyzszym w programach
hodowlanych A. sativa i A. byzantina w Ameryce Pin., Europie i Australii wykorzystywano gtéwnie
geny Pc pochodzace z A. sterilis (Pc38, Pc39, Pc48, Pc50, Pc58, Pc39, Pc60, Pc61 i Pc68) (Sebesta
i in. 2003, Gnanesh i in. 2014).

Jednym z najbardziej efektywnych gendow odpornosci na rdz¢ koronowa w Polsce (0.2, O.4,
0.8) i na $wiecie (Chong i in. 2008, McCartney i in. 2011, Menzies i in. 2015) jest Pc91. Dawcg Pc91
jest tetraploid z sekcji Pachycarpa, o genomach AACC, A. magna Cl 8330 (Rooney i in. 1994,
McMullen iin. 2005). Formy heksaploidalne z tym genem otrzymano poprzez skrzyzowanie
odpornego tetraploida z diploidem A. longiglumis CW57, ktory inicjuje parowanie chromosomow
homeologicznych. Nastgpnie podwojono liczb¢ chromosomow u uzyskanych mieszancéw (Rooney
iin. 1994). Uzyskane heksaploidy umozliwity bezposrednie wykorzystanie tego genu w hodowli
owsa. Pc9l stosowany zarowno pojedynczo, jak i w polgczeniu z innymi genami jest niezwykle
silnym 1 skutecznym zrodtem odpornosci (Chong i in. 2008, McCartney i in. 2011, Park 2013,
Menzies i in. 2015). Tetraploidy z sekcji Pachycarpa (A. magna, A. murphyi i A. insularis) naleza do
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drugorzedowej puli genowej i nie sg najtatwiej dostgpnym zrédtem odpornosci, jednak uwzgledniajac
wysoka efektywnos$¢ genu Pc91 w pracy O.3 przeprowadzono ocen¢ odpornosci na P. coronata
gatunkow nalezacych do tej sekcji. Material do badan sprowadzano z bankéw gendow lub instytucji
naukowych w Stanach Zjednoczonych, Kanadzie, Rosji, Wielkiej Brytanii i Polsce w latach 2006-
2009. Przed przystapieniem do oceny odpornosci wszystkie obiekty poddano analizie poziomu
ploidalno$ci z wykorzystaniem cytometrii przeptywowej. Siedem, sposrod 92 badanych form byto
heksaploidami.

Do oceny odpornosci na rdzg koronowa wykorzystano 6 izolatéw P. coronata wyprowadzonych
z populacji patogenu zebranych w Polsce w latach 2010-2014. lIzolaty te charakteryzowatly sig¢
zroznicowang wirulencja, ktorg okreslono wzgledem 35 linii referencyjnych z genami Pc. Najbardziej
wirulentny z izolatow przetamywat az 25 sposrod 35 testowanych gendéw, pozostate od 10 do 18.
Zaden z wykorzystanych w badaniach izolatow nie byt wirulentny w stosunku do linii z genami
odpornosci Pc52, Pc59, Pc60, Pc63, Pc71 oraz Pc9l. Wynikato to z braku wirulencji polskich
populacji P. coronata wzgledem tych genoéw (0.2, 0.4, O.8.).

W tescie zywiciel-patogen sposrdd 92 przeanalizowanych obiektéw 58,7% bylo odpornych na
€0 najmniej jeden patotyp P. coronata. Jednocze$nie zaobserwowano, ze 37% badanych genotypow
reagowato nieréwnomiernie, co wskazywalo na heterogeniczno$¢ obiektow. Catkowitym brakiem
odporno$ci wykazaty si¢ genotypy A. insularis, z kolei 50,8% (30) form A. magna i 77,3% (17)
A. murphyi bylo odpornych na co najmniej jeden izolat. Najwyzszy poziom odpornosci
zaobserwowano w przypadku form heksaploidalnych, gdzie 5 sposroéd 7 badanych obiektow wykazato
odporno$¢ na 4 do 6 izolatow. Odpornos¢ na wszystkie testowane izolaty stwierdzono u A. murphyi
(Cc 7190, PI 657600) oraz u heksaploidow PI 657615, P1 657616 i P1 657618.

Celem pracy (0.3) byta rowniez identyfikacja nowych genow odpornosci. Analizujac profile
infekcji kazdego z badanych genotypow okreslone na podstawie porazenia 6 izolatami stwierdzono
wystepowanie 29 roéznych wzoréw, sposrod ktorych 10 odpowiadato znanym genom odpornosci
i umozliwiato postulowanie tych genow w 19 badanych genotypach. Pozostate profile infekcji
wskazywaty na nowe, niezidentyfikowane geny. Postulowanie genéw na podstawie profili infekcji nie
przesadza o obecno$ci tych genow w analizowanych formach. Obserwowana odporno$¢ moze by¢
warunkowana poligenicznie i moze by¢ efektem wspotdziatania kilku genow. Aby potwierdzi¢
identyfikacje nowych genow nalezatoby przeprowadzi¢ krzyzowania z formami wrazliwymi i okresli¢
stosunek rozszczepien w pokoleniu F, oraz przeprowadzi¢ krzyzowania z liniami o znanych genach
odpornosci. Niestety w przypadku odpornosci zidentyfikowanej u tetraploidow jakiekolwiek prace nad
genetycznym uwarunkowaniem obserwowanej odpornosci moga by¢ prowadzone dopiero po
wprowadzeniu jej do form heksaploidalnych. Dlatego tez na szczegdlng uwage zastuguja
zidentyfikowane w pracy O.3 heksaploidy PI 657615, PI 657616 oraz PI 657618, ktore
charakteryzowaly si¢ odpornoscig na wszystkie zastosowane izolaty. Naleza one do pierwszorzedowe;j
puli genowej heksaploidalnego uprawnego owsa i w efekcie ich krzyzowania z A. sativa uzyskano
w pelni ptodne mieszance mozliwe do wykorzystania w analizie uwarunkowan genetycznych
odpornosci lub w hodowli nowych odmian.

Jak wspomniano wyzej, najlatwiej dostepne zrodio korzystnych alleli dla A. sativa stanowia
wszystkie gatunki heksaploidalne. Naleza do nich A. sterilis L., A. fatua L., A. ludoviciana Durieu
i A. occidentalis Durieu. Najbardziej kosmopolitycznym ze wszystkich gatunkéw rodzaju Avena jest
A. fatua uwazany jednoczesnie za jeden z dziesigciu najbardziej ucigzliwych jednorocznych chwastow
upraw zbozowych na $wiecie (Holm i in. 1991, Loskutov i Rines 2011). Jego rozpowszechnienie
W zroznicowanych srodowiskach i czgste wystepowanie populacji odpornych na herbicydy (Thill i in.
1994, Owen i Powles 2009, Adamczewski i in. 2013) wskazuja na duza zdolno$¢ przystosowywania
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si¢ do stresow biotycznych i abiotycznych, ale, co zaskakujace, nie rozpatrywano dotychczas A. fatua
jako potencjalnego zrédta genéw odpornosci na rdz¢ koronowa. Swiatowe kolekcje tego gatunku
obejmujace tysigce obiektow, mogg by¢ bardzo bogatym rezerwuarem nowych genéw Pc dla hodowli
odporno$ciowej. Przedmiotem analiz podj¢tych w publikacji O.5 byty 204 genotypy gatunku A. fatua
pochodzace z 29 krajéw Ameryki Poinocnej i Potudniowej, Azji, Europy i Afryki, ktorych ziarniaki
sprowadzono z bankow genéw NSGC-USDA (Aberdeen, USA) oraz z Krajowego Centrum
Ro$linnych Zasobow Genowych (IHAR PIB, Radzikéw). Do testow zywiciel-patogen wybrano
5 izolatéw P. coronata pochodzacych z Kanady i Polski o zréznicowanych profilach wirulencji
(patotypach), ktore okreslono dla kazdego izolatu na podstawie testow zywiciel-patogen wzgledem
34 linii referencyjnych z gtownymi genami odpornoséci Pc. Izolaty P. coronata zastosowane w tym
badaniu dobrano tak, aby przelamywaty odpornos¢ warunkowana przez jak najwicksza liczbg genow
Pc. Nastepnie, dla kazdego genu, zdefiniowano profil infekcji (IP). Aby wyselekcjonowaé genotypy
A. fatua o odpornosci na rdz¢ koronows uwarunkowanej dotychczas nie opisanymi genami, profile
infekcji linii referencyjnych, podobnie jak w przypadku tetraploidow, poréwnano z IP przypisanymi
do poszczegdlnych obiektow A fatua. Ponadto wyniki przeksztalcono w macierz binarng w celu
przeprowadzenia analizy hierarchicznej. W tym celu reakcje na porazenie podzielono na dwie Klasy:
fenotypy opisane jako S (wrazliwe) i MS ($rednio wrazliwe) uznano za podatne, za$ pozostale za
odporne.

85% badanych genotypéw A. fatua wykazalo heterogenny wzor infekcji, co oznacza,
Ze obserwowano wystepowanie zréznicowanej reakcji pojedynczych siewek w obrebie genotypu ha
porazenie. 61% (125 obiektow) byto wrazliwych lub umiarkowanie wrazliwych na wszystkie izolaty
patogenu. Wérod pozostalych 79 genotypow, zaledwie szes¢ obiektow, z ktorych dwa pochodzity
ze Standéw Zjednoczonych (PI 545361, 545479), a cztery z Kenii (Pl 411460, Pl 411463, Pl 411466,
Pl 411468) wykazato jednorodng odpornos$¢ na dwa izolaty (94(63) i CR257). Wszystkie siewki
P1 411476, genotypu skolekcjonowanego w Turcji, byly odporne na izolat CR230. W kolejnych
6 przypadkach stwierdzono zrdéznicowang odpornos¢ wszystkich siewek na jeden do czterech
izolatow. Oznacza to, ze kazda z siewek Clav 4643 pochodzacego z Argentyny, Pl 411458,
P1411461, Pl 411465 i Pl 411469 skolekcjonowanych w Kenii, oraz PI 365611 pochodzacego
z Egiptu charakteryzowata si¢ okreslonym, niemniej jednak réznym, poziomem odpornosci na
porazenie P. coronata. W przypadku 5 genotypoéw PI 411458, PI 411465, P1 411469, P1 365611 oraz
PL 502694 (Iran) zidentyfikowano od jednej do 4 siewek odpornych na 3 izolaty. Najwyzszym
poziomem odpornosci charakteryzowaty si¢ dwie siewki PI 365611, ktore byly odporne na 4 sposrod
pieciu testowanych izolatow (51(22), CR230, CR241, CR257).

Na podstawie reakcji siewek na izolaty zastosowane w badaniu okreslono 18 profili infekcji.
Sze$¢ z 18 wzorow pozwolito na postulowanie obecnosci znanych genow Pc, w tym Pcl4, Pc35,
Pc36, Pc38, Pc39, Pc48, Pc55, Pc6l, Pc63, Pc70, Pc71, Pc94 i Pc103-1. Pozostate IP wskazywaty na
wystepowanie potencjalnie nowych gendw odpornosci. Na podstawie analizy UPGMA, odporne
formy przyporzadkowano do sze$ciu gldéwnych skupien grupujacych obiekty o podobnych wzorach IP,
przy czym genotypy o najwyzszym poziomie odpornosci znalazty si¢ w grupach I, II oraz VI i to
wlasnie one powinny by¢ rozpatrywane jako potencjalne zrodta nowych genow Pc. Rozpatrujac
pochodzenie geograficzne analizowanych materialow, najwyzszy odsetek siewek odpornych
stwierdzono w genotypach A. fatua pochodzacych z Kenii i Egiptu. Formy odporne identyfikowano
rowniez wsrod materialow pochodzacych z Argentyny, Chile i Turcji (15%) oraz z Maroka,
Urugwaju, Iraku, Indii, Serbii, Iranu i Stanéw Zjednoczonych (10%). Przyszie prace wyjasnia
genetyczne podstawy obserwowanych tu odpornoéci, a takze potwierdzg ich potencjalng przydatnosé
w hodowli odpornych odmian owsa.

12



Edyta Matgorzata Paczos-Grzeda | Zatgcznik nr 2

W oparciu o duzg liczbg genow Pc zidentyfikowanych w r6znych dzikich gatunkach z rodzaju
Avena wydaje si¢ mato prawdopodobne, aby te zasoby zostaly wyczerpane (Loskutov i Rines 2011,
Gnanesh i in. 2014). Nazareno i in. (2018) twierdza, Ze systematyczne badania zgromadzonych
materiatéw kolekcyjnych moga doprowadzié¢ do odkrycia nowych genéw. Swiatowa kolekcja Avena
sktada si¢ ze 131000 obiektow, przechowywanych przez 125 instytucji w 63 krajach i1 jest 6sma
najliczniejsza kolekcja roslin uprawnych po pszenicy, ryzu, jeczmieniu, kukurydzy, fasoli, sorgo i soi
(Boczkowska i in. 2014). Wsrod zgromadzonych obiektow az 23000 reprezentujg A. sterilis L.
Genotypy tego gatunku, pochodzace gtownie z Izraela i innych krajéw srédziemnomorskich, byly
zrédlem 44, czyli niemal polowy, znanych genéw Pc. Niektore z tych genow zostaly wprowadzone do
odmian owsa (Pc38, Pc39, Pc48, Pc50, Pc58, Pc59, Pc60, Pc6l i Pc68 (Simons i in. 1978, Sebesta
i in. 2003, Gnanesh i in. 2014). Kolekcja Avena zgromadzona w KCRZG (IHAR PIB, Radzikow) jest
dziewiata pod wzgledem liczebno$ci na $wiecie, za§ zbiory obejmujace gatunek A. sterilis plasujg sie
na siodmym miejscu w $wiatowym rankingu (Boczkowska i in. 2014). Wigkszo$¢ genotypow
A. sterilis pozyskano podczas polskich wypraw do Maroka i nie maja one swoich odpowiednikow
w innych Kkolekcjach. Dlatego tez, w kolejnej pracy (O.6), wykorzystano ponownie test zywiciel-
patogen do wykrywania odpornosci na P. coronata we wczesniej niecharakteryzowanych pod tym
katem genotypach A. sterilis zgromadzonych w kolekcji KCRZG. Test przeprowadzono na
fragmentach lisci pochodzacych z 10 siewek kazdej z testowanych form A. sterilis wykorzystujac
5 izolatow P. coronata o zréznicowanej wirulencji: CR230, CR241 i CR257 z Kanady oraz 94U(63)
i 51U(22) z Polski, a nastgpnie poréwnano profile infekcji poszczegolnych siewek z profilami infekcji
34 linii referencyjnych.

Na wstepnym etapie badan przeprowadzono ocen¢ odpornosci 21 obiektow A. sterilis.
Zaobserwowano wowczas heterogeniczno$¢ niektorych form pod wzgledem odpornosci na
P. coronata i stwierdzono mozliwo$¢ selekcji odpornych genotypéw w obrebie oryginalnych akcesji
pochodzacych z bankéw gendéw. Awirulencje kazdego z zastosowanych izolatow stwierdzono
w stosunku do PL 51855a wyselekcjonowanego z PL 51855. Po skrzyzowaniu PL 51855a
z wrazliwymi odmianami A. sativa stwierdzono segregacje fenotypéw odpowiadajgca stosunkowi
rozszczepien 3 odporne: 1 porazony, co wskazywalo na obecno$¢ pojedynczego dominujgcego genu
glownego. Rownolegle prowadzone analizy wykazaty, ze locus to zapewnia odporno$¢ na ponad
50 innych izolatow rdzy i pod wzgledem efektywnos$ci przewyzsza wszystkie dotad zidentyfikowane
geny Pc.

Kolejny etap badan dotyczyt 41 obiektow A. sterilis i byt ukierunkowany na identyfikacje
zrdéznicowanej odpornosci w ich obrebie, w zwiazku z tym analize przeprowadzano osobno dla kazde;j
siewki, podobnie jak w przypadku A. fatua (O.5). Catkowite porazenie wszystkich siewek przez kazdy
z zastosowanych w teécie izolatow zaobserwowano w 7 przypadkach, zas pelna odpornos¢ na
wszystkie izolaty stwierdzono w PL 51836 pochodzacym z Maroka. Wyréwnana odpowiedzia
odpornosciowg na infekcje P. coronata charakteryzowaly sie rowniez PL 51589 i PL 52110.
Heterogeniczno$¢ poszczegélnych siewek pod wzgledem odpornosci w obrebie wszystkich
pozostatych genotypoéw byta powszechna. U kilku z nich (PL 51851, PL 51841, PL 51832, PL 51856)
zaobserwowano ztozong odpowiedz czgsciowa, ktora moze zosta¢ wykorzystana do rozwijania trwalej
odpornosci u odmian.

Ocena profili infekcji poszczegodlnych siewek umozliwita postulowanie u 78 z nich obecnosci
22 znanych genow Pc, za$ u 85 pozostatych jedenascie roznych profili wskazywato na obecno$é¢
nowych genow. Jako, ze wszystkie, poza dwoma (Pc62, Pc91), opisanymi dotychczas genami
odpornosci Pc identyfikowano w genotypach nie pochodzacych z Maroka (Gnanesh i in. 2014),
dlatego odpornos¢ wszystkich testowanych w pracy genotypow jest potencjalnie nowa. Uzyskane
wyniki wskazujg, ze roznorodno$¢é w obrebie genotypow A. sterilis zebranych w Maroku moze by¢
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bardzo cennym zrédlem odpornosci na rdz¢ koronowa i zapewnia nowa zmienno$¢ genetyczna do
stosowania w hodowli odpornosciowe;j.

Waznym aspektem, ktory pojawia si¢ w pracach O.3, O.5 i O.6 jest naturalna heterogeniczno$¢
obiektow reprezentujacych dzikie gatunki, zgromadzonych w bankach genéw (Gregova i in. 1999,
Tan i Carson 2013). Sa to niejednorodne populacje, ktore nalezy traktowac jako zbior niejednakowych
genotypow. Poziom zmiennosci fenotypowej w obrebie badanych form A. fatua wyniost 85% (O.5),
A. sterilis 75% (O.6), za$ u tetraploidow 37% (O.3) W przypadku A. fatua, A. sterilis, A. magna czy
A. murphyi sktonno$¢ do formowania populacji zréznicowanych pod wzglegdem odpowiedzi na
infekcje wynika z doboru rownowazacego. Zjawisko to wystepuje w naturalnych ekosystemach
i polega na utrzymywaniu réznych zestawow alleli genow odpornosci u roéznych osobnikow
w populacji (Mundt i Browning 1985, Moller i Stukenbrock 2017). W $rodowiskach, w ktorych
patogeny sa rozpowszechnione i zmienne, istnieje tendencja do tworzenia populacji heterogenicznych
pod wzgledem odpornosci. W ten sposoéb dobor naturalny faworyzuje zachowanie zréznicowanych
zestawow alleli, a przewaga genotypow gospodarza o niskim lub posrednim poziomie odpornosci
warunkowanym réznymi kombinacjami stabych genow lub alleli jest korzystna dla populacji
gospodarza w perspektywie dlugoterminowej, gdyz nie wywiera zbyt silnej presji selekcyjnej na
patogen i nie indukuje wzrostu jego wirulencji (Oates i in. 1983). Czesciowa odporno$é na
P. coronata moze zosta¢ wykorzystana do rozwijania stabilnej i trwatej odpornosci u odmian
i powinna by¢ rozwazana jako obiecujgca alternatywa dla gtownych gendéw Pc nadajacych pelng,
niemniej jednak krétkotrwata, odpornosé.

MAPOWANIE GENOW ODPORNOSCI NA RDZE KORONOWA

O.7. Kebede A.Z., Friesen-Enns J.R., Gnanesh B.N., Menzies J.G., Mitchell Fetch J.W., Chong J., Beattie A.D.,
Paczos-Grzeda E., McCartney C.A. 2019. Mapping Oat Crown Rust Resistance Gene Pc45 Confirms
Association with PcKM. G3: Genes, Genomes, Genetics, doi.org/10.1534/g3.118.200757

W latach 2013-2015 w ramach kierowanego przeze mnie projektu finansowanego przez
MRIiRW , Piramidyzacja genéw odpornosci na rdze¢ koronowa w genomie owsa oraz identyfikacja
i lokalizacja markerow DNA dla tych gendéw”, wyprowadzono mieszance wrazliwej na porazenie
odmiany Kasztan z wszystkimi liniami referencyjnymi dla genéw Pc. Materialy te doprowadzono do
pokolenia F, zgodnie z zasadami prowadzenia populacji mapujgcych i przestano do Morden Research
and Development Centre, Agriculture and Agri-Food Canada w Kanadzie. Jedna z wyprowadzonych
populacji mapujacych (Kasztan x Pc45) zostata wykorzystana w pracy O.7.

Pc45 jest genem gtownym odpornosci na rdz¢ koronowa. Zostat zidentyfikowany w A. sterilis
pochodzacym z Izraela na poczatku lat 70. XX w. Gen ten przeniesiono do owsa zwyczajnego i od
1974 r. linie z tym genem stosowano jako referencje do charakterystyki ras P. coronata. Efektywnosé
Pc45 w warunkach Polski jest niewielka, gdyz wigkszo$¢ izolatow jest wirulentnych w stosunku do
tego genu. Poprzednie badania (McMullen i in. 2005, Gnanesh i in. 2015) wskazywaty na zwiazek
miedzy wirulencjag w stosunku do genu Pc45 oraz PcKM (genem odpornosci zidentyfikowanym
w odmianach Kame i Morton), dlatego tez podjeto badania w celu potwierdzenia zwigzku miedzy
tymi genami. W badaniach wykorzystano populacje mapujace uzyskane w wyniku krzyzowania
AC Morgan x Pc45 i Kasztan x Pc45, gdzie Pc45 jest linig referencyjng niosgca gen Pc45. Potomstwo
F i linie F; obu populacji fenotypowano pod wzglgdem odpornosci wykorzystujac w tym celu izolat
CR258 (rasa NTGG) 1 zaobserwowano stosunek rozszczepien 3:1 odpowiadajacy segregacji
pojedynczego genu dominujacego. Markery SNP, opracowane we wczesniejszych badaniach dla
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PcKM (Gnanesh i in. 2015), testowano na populacjach z Pc45 i tworzono mapy sprzgzen. Dodatkowo,
zidentyfikowano 17 nowych markeréw SNP na podstawie danych uzyskanych metoda GBS, ktore
zmapowano w tych dwoch populacjach, oraz kolejnych trzech populacjach segregujacych pod
wzgledem Pc45 lub PcKM. W efekcie geny Pc45 i PcKM zmapowano w tej samej lokalizacji na
grupie sprzezen Mrg08 odpowiadajacej chromosomowi 12D konsensusowej mapy genetycznej owsa
(Chaffin i in. 2016). Wyniki te sugeruja, ze Pc45 i PCKM sa najprawdopodobniej tym samym genem
odpornosci, ale nie mozna wykluczy¢, ze sa to dwie postacie alleliczne tego samego genu lub dwa
odrebne, lecz bardzo $cisle sprzgzone geny.

Markery DNA sa alternatywa dla zmudnych testow fizjologicznych zywiciel-patogen. Test
fizjologiczny jest trudny, wymaga posiadania odpowiednich izolatow o okreslonym spektrum
wirulencji, wlasciwego doboru izolatow do danej analizy, zapewnienia okre§lonych warunkow
temperatury, wilgotnosci i natezenia §wiatta w trakcie prowadzenia testu, a przede wszystkim duzego
doswiadczenia w interpretacji wynikow. Test z wykorzystaniem markera molekularnego jest znacznie
prostszy i szybszy. Problemem jest jednak opracowanie takich markeréw, ktére bytyby uzyteczne nie
tylko w populacji, w oparciu o ktora zostaly wyprowadzone, ale roOwniez w niespokrewnionych
materiatach z danym genem. Kluczowym dla tego typu analiz jest zidentyfikowanie polimorfizmow
w rejonach genomu sprze¢zonych z obecno$cig danego genu odpornosci, a najlepiej - identyfikacja
mutacji bezposrednio w obrgbie sekwencji kodujacej genu uczestniczacego w reakcji odpornosciowe;j.

Nalezy rowniez pamietaé, ze wprowadzanie pojedynczych genéw odpornosci do odmian nie jest
najlepsza formg ich ochrony przed patogenem, gdyz naturalnym skutkiem jest wywotanie presji
selekcyjnej, prowadzacej do powstania form patogenu wirulentnych w stosunku do danego genu.
Alternatywa jest tworzenie piramid genowych, czyli faczenie w jednej odmianie kilku pojedynczych
genéw w celu przedhuzenia trwatoéci odpornosci (Tomezynska i Sliwka 2011). Catkowite przetamanie
tego typu odpornosci musialoby by¢é warunkowane szeregiem roéwnoczesnych mutacji w genach
wirulencji patogenu (Sanchez-Martin 2012). Znajomos$¢ wirulencji populacji patogenu jest pomocna
w podejmowaniu decyzji dotyczacych kumulowania genow w celu zmaksymalizowania ich trwalosci
(Nazareno in. 2018). Skutki jednoczesnego zastosowania réznych gendéw w ro$linie moga by¢
fenotypowo podobne, dlatego w celu ich dokladnej identyfikacji, zamiast testow prowadzonych
zestawem odpowiednio dobranych izolatow, wskazane jest uzycie markeréw molekularnych (Chen
i in. 2006). Identyfikacja markerow molekularnych dla gtéwnych genow odporno$ci na rdz¢ koronowa
umozliwia bardziej efektywne wykorzystanie genéw Pc i poprawia wydajnos¢ hodowli dzigki selekcji
wspomaganej markerami. Z kolei mapowanie markeréw molekularnych pozwala na znalezienie
markerow silniej sprzgzonych z genem, identyfikacje genow kandydujacych, odnajdowanie form
allelicznych, potwierdzanie odrebnosci silnie sprz¢zonych genéw lub gendéw 0 podobnych efektach
fenotypowych.

Dla wielu genow Pc opracowano sprz¢zone z nimi markery i okreslono ich polozenie na
chromosomach, jednak w wigkszo$ci sg to markery o charakterze dominujgcym, trudne do
wykorzystania w selekcji wspomaganej markerami (Gnanesh i in. 2014). Najbardziej pozadane,
kodominujace markery typu SNP sg dostepne jedynie dla genow Pc53 (Admassu-Yimer i in. 2018),
Pc68 (Chen i in. 2006), Pc91 (McCartney i in. 2011) i Pc94 (Gnanesh i in., 2014), a obecnie rowniez
dla genu Pc45 (O.7).
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NAJWAZNIEJSZE STWIERDZENIA | WNIOSKI Z PRAC SKEADAJACYCH SIE NA
OSIAGNIECIE NAUKOWE
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11.

12.
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Polskie odmiany owsa, z wyjatkiem odmian Celer i Borowiak, nie posiadaja efektywnych
gendow odpornosci na rdze koronowa, dlatego tez wprowadzanie genéw Pc powinno by¢ jednym
Z podstawowych elementow hodowli tworczej tego gatunku w Polsce.

Najbardziej efektywnym od 2013 roku pozostaje gen Pc91 — jedyny, wzgledem ktorego na
terenie kraju nie zidentyfikowano, jak dotad, wirulentnych izolatow. Pozostate geny, ktore od
kilku lat zapewniajg stosunkowo stabilng odpornos¢ to Pc52 i Pc71, a takze Pc50, Pc51, Pc59,
Pc60 i Pc70. Efektywne geny powinny by¢ rozwazane jako elementy piramid genowych.

Stata ewolucja populacji patogenu, wynikajaca z rozmnazania ptciowego i mutacji oraz migracji
zarodnikéw, wymusza zaré6wno monitorowanie wirulencji patogenu, jak rowniez poszukiwanie
nowych efektywnych zrédet odpornosci.

Monitorowanie wirulencji P. coronata pozwala podja¢ decyzje odnosnie wykorzystywanych
W hodowli odpornosciowej genéw Pc.

Dzikie gatunki z rodzaju Avena nadal pozostaja bogatym rezerwuarem gendéw odpornosci na
rdze koronows.

Sposréd  tetraploidow  z  sekcji Pachycarpa najwyzszym  poziomem  odpornosci
charakteryzowaly si¢ genotypy nalezace do gatunku A. murphyi. Nalezy rozwazyc
wprowadzenie zidentyfikowanej w nich odpornosci do form uprawnych.

Cennym 1 tatwo dostgpnym zrédlem odpornosci na rdze koronowa dla owsa zwyczajnego sa
heksaploidy zidentyfikowane wsrod tetraploidow z grupy Pachycarpa.

Pospolity chwast upraw zbozowych — owies ghichy (A. fatua), moze by¢ dawca gendow
odpornosci na rdz¢ koronowa, jednak badane formy nalezy traktowac jak heterogenne populacje
i analizowa¢ pojedyncze ro$liny, by zidentyfikowaé formy odporne. Najwiecej takich form
wystepowato wérdd obiektow pochodzacych z Kenii, Egiptu i Turcji.

Charakterystyka pod wzgledem odpornosci na P. coronata kolekcji A. sterilis zgromadzonej
w KCRZG IHAR PIB Radzikow wykazala odporno§¢ materiatéw pochodzacych z Maroka.
Zidentyfikowano dwa genotypy w petni odporne na wszystkie zastosowane izolaty, z ktorych
PL 51855a poddano dalszej analizie i wykazano, ze jego odporno$¢ warunkowana jest nowym,
wysoce efektywnym, pojedynczym genem dominujacym.

W kolekcji A. sterilis z KCRZG zidentyfikowano rowniez wiele form heterogenicznych pod
wzgledem odpornosci na rdzg koronows. Szczegélnie PL 51851, PL 51841, PL 51832,
PL 51856 wykazaty silng i1 ztozong odpowiedz czeSciowa, ktora moze by¢ bardzo wartosciowa
I moze zosta¢ wykorzystana do rozwijania trwalej odpornosci u odmian.

W prowadzonych badaniach formy o heterogenicznych pod wzgledem odpornosci fenotypach
stanowily, w zalezno$ci od badanego gatunku od 37 do 85%. Obiekty reprezentujace dzikie
gatunki z rodzaju Avena, zgromadzone w bankach genow, nalezy traktowac jak zr6znicowane
pod wzgledem odpornosci populacje. Badania odpornosci powinny by¢ prowadzone na co
najmniej kilku lub kilkunastu pojedynczych siewkach lub roslinach dorostych. Taki sposob
analizy pozwala na odkrycie cennych alleli, ktore pozostatyby niezauwazone w obrebie prob
zbiorczych

Wykorzystanie w odmianach uprawnych czesciowej odporno$ci charakterystycznej dla
populacji naturalnych i tworzenie heterogenicznych populacji, mogloby zapewni¢ trwata
odpornos¢ odmianom uprawnym i sta¢ si¢ alternatywa dla piramidyzacji genow gtéwnych.
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13.  Opracowano $ci$le sprzgzone z genem Pc45 kodominujagce markery typu SNP mozliwe do
wykorzystania w selekcji wspomaganej markerami.

14.  Wykazano, ze Pc45 i PCKM sg najprawdopodobniej tym samym genem odpornosci. Niestety
nie mozna jednoznacznie wykluczy¢, ze sa to dwie postacie alleliczne tego samego genu lub
dwa odrebne, lecz bardzo $cisle sprzezone ze sobg geny.
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5. Omowienie pozostalych osiggnie¢ naukowo-badawczych

Dziatalno$¢ naukowa rozpoczetam w 1998 roku wraz z podjeciem studiow doktoranckich na
Wydziale Rolniczym, Akademii Rolniczej w Lublinie, w Instytucie Genetyki i Hodowli Ro$lin, pod
kierunkiem prof. dr hab. Danuty Miazgi. Problem badawczy, ktorego realizacji podjetam si¢ w trakcie
studiow, dotyczyt szeroko pojetych analiz genetycznych mieszancéw migdzygatunkowych owsa.
Przedmiotem badan byly mieszance owsa zwyczajnego Avena sativa L. z heksaploidalnymi
gatunkami: A. sterilis L., A. byzantina Koch. i A. fatua L. W pracy doktorskiej przedstawitam badania
cytologiczne, hodowlane i molekularne mieszancow A. sativa x A. sterilis pokolenia F, oraz ich form
rodzicielskich. W trakcie analiz cytologicznych ocenialam stabilno$¢ cytogenetyczng mieszancow
uwzgledniajac konfiguracje chromosoméw w metafazie I, czestotliwo$¢ chromosoméw opodznionych
i mostow chromatydowych w anafazie I, frekwencje mikrojader w tetradach oraz zywotnosé
i wymiary ziaren pytku (D.3). W trakcie wegetacji przeprowadzitam oceng wczesnosci i wysokosci
roslin, a po zbiorze ocenilam cechy plonotworcze badanych materiatéw. Okreslitam liczbe pedow
produkcyjnych i niedogondw, liczbe ktoskéw w wiesze, liczbe i masg ziarniakow z wiechy, zas na ich
podstawie obliczytam MTZ i ptodnos¢ ktoska (D.4). Stosujac metody molekularnej analizy DNA
zidentyfikowatam markery RAPD i AFLP potwierdzajace mieszancowy charakter badanych obiektow.
Badania molekularne poszerzytam o oceng polimorfizmu miedzyodmianowego w oparciu o markery
RAPD, na podstawie ktorego ustalitam podobienstwo genetyczne polskich odmian A. sativa (D.35).
Obrona pracy doktorskiej odbyta si¢ w czerwcu 2002 r. Praca zostata wyrdzniona.

Poza realizacjg zadan zwiazanych z przyszlg praca doktorska zostatam wiaczona do zespotu
badawczego kierowanego przez prof. dr hab. Danute Miazge, zajmujacego si¢ m.in. oceng
plejotropowych efektow genow Ppdl zwigzanych z niewrazliwo$cig na fotoperiod w pszenicy
zwyczajnej (D.1, D.8). Na podstawie przeprowadzonych badan stwierdzono, ze geny Ppdl istotnie
wplywaty na przyspieszenie terminu kloszenia roslin. Nie wykazano istotnych efektow
plejotropowych genow Ppdl zaréwno na wartoséci analizowanych cech ilo$ciowych, jak i na porazenie
ro$lin przez rdze¢ brunatng oraz septorioze liSci i plew.

Po uzyskaniu stopnia doktora, we wrzesniu 2002 r., zostalam zatrudniona na stanowisku
starszego technika w Instytucie Genetyki i Hodowli Ros$lin Akademii Rolniczej w Lublinie (obecnie
Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie), nastepnie
od 2004 r. pracowatam w Instytucie na stanowisku asystenta, a od 2005 r. adiunkta.

W  poczagtkowym okresie dziatalnosci naukowej uczestniczylam gltownie w badaniach
statutowych Instytutu. Opublikowalam wdowczas wyniki, ktére uzyskatam jeszcze w trakcie studiow
doktoranckich, a ktére opracowatam lub poszerzytam juz po uzyskaniu stopnia doktora. Tematyke
badan pojeta w trakcie doktoratu kontynuuje do dzi§ wykorzystujac coraz bardziej zaawansowane
metody analiz molekularnych, a moje zainteresowania naukowe koncentruja si¢ na nast¢pujacych
zagadnieniach:

e Poszerzanie zmiennos$ci genetycznej owsa

e QOcena zroznicowania genetycznego gatunkow z rodzaju Avena

e Odporno$¢ owsa na maczniaka prawdziwego

e Wykorzystanie analiz molekularnych do oceny zrdznicowania innych gatunkow roslin

Powyzsze tematy badawcze byly realizowane w ramach dziatalnosci statutowej Instytutu,
projektow badawczych, wspolpracy z jednostkami Uczelni oraz innymi jednostkami naukowymi
W kraju i na §wiecie.
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POSZERZANIE ZMIENNOSCI GENETYCZNEJ OWSA

Poszerzanie zmienno$ci poprzez krzyzowania miedzygatunkowe z formami dzikimi jest jednym
z najprostszych sposobow zwigkszania potencjatu genetycznego form uprawnych. Dzikie formy owsa
stanowig niezastgpiony rezerwuar zmiennosci genetycznej. Wérod genotypoéw owsa zgromadzonych
w swiatowych kolekcjach zidentyfikowano geny: odporno$ci na choroby, tolerancji na susze,
kartowatosci, niewrazliwo$ci na dlugos¢ dnia, warunkujace wysoka zawarto$¢ biatka, tluszczu
i B-glukanow w ziarnie czy wysoki potencjat plonowania. Wykorzystanie gatunkow nieuprawnych
jako zrodet zroznicowania genetycznego nastrecza w niektorych przypadkach znacznych trudnosci,
dlatego preferowanym przez hodowcoOw materiatem wyjSciowym sg juz istniejace odmiany,
zaawansowane linie hodowlane i odmiany miejscowe. Bariery krzyzowalno$ci pomiedzy gatunkami
wynikaja z r6znego poziomu ploidalnosci lub braku homologii genoméw. Powodujg one catkowitg lub
czgsciowy sterylno$¢ uzyskiwanych mieszancow i stanowig istotne ograniczenie w bezposrednim
wykorzystaniu genoéw warunkujacych korzystne cechy. Analizy cytologiczne sa wiec niezbedne
w celu selekcji korzystnych, stabilnych cytogenetycznie genotypéw z populacji mieszancow.
W pracach D.2, D.5, D6 okreslano stabilno$¢ cytogenetyczng oraz przeprowadzano oceng cech
plonotworczych mieszancow miedzygatunkowych F, Avena sativa L. x Avena fatua, A. sativa
x A, sterilis oraz A.sativa x A. byzantina. L., a wykorzystujac metody molekularnej analizy DNA
potwierdzano mieszancowy charakter ro§lin F;. W potomstwie mieszancow F, obserwowano rosliny
0 istotnie wyzszej w porownaniu z A. sativa liczbie i masie ziarniakow z wiechy, wyzszym MTZ czy
zwigkszonej zawarto$ci biatka, co wskazywalo na mozliwo$¢ selekcji form o korzystnych cechach
plonotwoérczych. Na podstawie przeprowadzonych analiz cytologicznych stwierdzono regularng
mejoze oraz wysokg zywotnos¢ pytku swiadczace o dobrej stabilnosci cytogenetycznej mieszancow
A. sativa x A. byzantina oraz A. sativa x A. fatua. Mieszance o najbardziej korzystnych parametrach
plonotworczych przekazano spotkom hodowlanym, gdzie zostaly wykorzystane do wyprowadzania
linii hodowlanych i przyczynity si¢ do poszerzenia puli genowej owsa.

W krzyzowaniach miedzygatunkowych majacych na celu wzbogacenie puli genowej owsa
najczesciej wykorzystuje si¢ wspomniane wyzej gatunki heksaploidalne (A. sterilis, A. fatua czy
A. byzantina) nalezace do tatwo dostepnej dla hodowli pierwszorzedowej puli genowej (D.32, D.52).
W pracach D.9, D.15 i D.31 przedstawiono wyniki eksperymentéw majacych na celu poszerzenie puli
genowej A. sativa o allele tetraploidanych gatunkéw A. magna i A. murphyi. Reprezentuja one
drugorzedowa pule genowa dla owsa zwyczajnego, a oddzielajace je bariery krzyzowalno$ci,
wynikajagce z roznic w poziomie ploidalnos$ci, prowadza do uzyskania cze$ciowo sterylnych
pentaploidalnych mieszancow, ktorym poprzez krzyzowania wsteczne z A. sativa przywraca si¢
ptodno$¢ oraz heksaploidalng liczb¢ chromosoméw otrzymujac euploidalne rekombinanty (D.9,
D.46). Krzyzowania z tetraploidami prowadzono gléwnie w celu zwigkszenia rozmiaréw ziarniakow,
podwyzszenia zawarto$ci biatka w ziarnie, zwigkszenia odporno$ci na choroby m.in. rdz¢ koronows,
tolerancji na nicienie i BYDV. Ze wzgledu na obecno$¢ wielu prymitywnych cech u mieszancow
wczesnych pokolen, konieczne jest wykonywanie krzyzowan wypierajacych (D.15). Regularna
mejoza 1 wysoka zywotno$¢ pytku oraz zréznicowanie w obrebie uzyskanych kombinacji
mieszancowych pod wzgledem wartosci analizowanych cech plonotworczych stworzyla mozliwosé
selekcji interesujgcych materiatow wyjsciowych dla hodowli owsa, ktore zostaty przekazane spotkom
hodowlanym (D.15, D.31). Wyniki prowadzonych prac dotyczace analiz molekularnych
i cytogenetycznych (D.36, D.41) oraz oceny cech ilo§ciowych (D.48) mieszancow A. sativa z formami
tetraploidalnymi, a takze efektywnosci krzyzowan wstecznych (D.46) tych mieszancow prezentowane
byly rowniez na konferencjach w postaci posterow i wystgpien.
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OCENA ZROZNICOWANIA GENETYCZNEGO GATUNKOW Z RODZAJU AVENA

Poznanie genetycznego pokrewienstwa pomigdzy poszczegdlnymi gatunkami na rdéznych
poziomach ploidalnosci jest podstawowym warunkiem efektywnego dobierania komponentow
rodzicielskich do krzyzowan w celu uzyskania mieszancow migdzygatunkowych, ktore
charakteryzowatyby si¢ pozadanymi cechami i moglyby postuzy¢ do uzyskania nowych odmian.
Dynamiczny rozwdj biologii molekularnej doprowadzit do opracowania nowych technik analizy
polimorfizmu DNA pozwalajacych na charakteryzowanie zmienno$ci genetycznej materialow
hodowlanych z pominigciem ztozonych zaleznos$ci pomigdzy genotypem, fenotypem a $rodowiskiem.
Wspodlczesna hodowla coraz czeSciej wspomagana jest informacjami uzyskiwanymi w oparciu
0 analizy molekularne. Zastosowanie markeréw DNA umozliwia ocene zréznicowania materiatow
hodowlanych, dobér wiasciwych komponentéow do krzyzowan, potwierdzanie mieszancowego
pochodzenia uzyskanego potomstwa oraz identyfikacje i selekcje pozadanych form stanowiacych
zroédto unikatowych alleli oraz genotypéw o bardzo duzym podobienstwie. Badania te moga
W znacznym stopniu ulatwic i przyspieszy¢ otrzymywanie nowych, doskonalszych odmian.

Polskie odmiany Avena sativa L. byly kilkakrotnie przedmiotem prowadzonych przeze mnie
badan zréznicowania genetycznego, w ktorych wykorzystywatam rézne systemy markerow DNA,
takie jak: RAPD (A.1, D.13, D.35), AFLP (A.1, D.7, D.37), ISSR (A.7, D.13, D.42) oraz silicoDArT
(D.26). Podobienstwo genetyczne analizowanych odmian bylo zblizone i wynosito: 0,650 (ISSR)
(A.7), 0,690 (AFLP™) (A.1), 692 (AFLP™) (D.7), 0,720 RAPD (A.1), 0,743 (silicoDArT) (D.26)
w zaleznosci od badanych materiatow i zastosowanej metody. Uzyskane wyniki wykazaty, ze polskie
odmiany stanowig stosunkowo bogata pul¢ genetyczng, a najwigksze zrdznicowanie wystepuje
pomiedzy materiatami pochodzacymi z réznych programéw hodowlanych, w zwiazku z tym
krzyzowania pomigdzy nimi powinny umozliwi¢ uzyskanie nowych, doskonalszych odmian. Technika
polecang do dalszych analiz molekularnych, z uwagi na wysoki udzial polimorficznych markerow,
bylaby DArTseq — metoda bazujaca na sekwencjonowaniu zredukowanej reprezentacji genomu,
wzbogaconej o sekwencje kodujace, dostarczajagca wielu dominujacych  (SilicODArT)
i kodominujacych (DArTseq) markerow o wysokiej wiarygodnosci.

Ocenie zroéznicowania genetycznego z wykorzystaniem metod molekularnej analizy DNA
poddano rowniez inne heksaploidalne gatunki z rodzaju Avena: A. fatua i A. sterilis. Z uwagi na duze
podobienstwo genetyczne do A. sativa, gatunek A. sterilis uwazany jest za jedno z najtatwiej
dostgpnych zrodet zmienno$ci genetycznej dla owsa zwyczajnego. W celu okreslenia poziomu
zroznicowania genetycznego form A. sterilis, wykorzystywanych do krzyzowan poszerzajgcych
zmienno$¢ uprawnych form owsa prowadzonych w ramach projektow 1.5 i 1.8, dokonano analizy
polimorfizmu DNA wykorzystujac metody RAPD (D.10, D.45, D.47) oraz ISSR (D.18, D.44, D.47).
Wspotczynnik podobienstwa genetycznego Dice’a obliczony na podstawie uzyskanych wynikow
wyniost 0,614 w przypadku zastosowania metody RAPD (D.10) oraz 0,715 — ISSR (D.18). Wartosci
indekséw zawierajace si¢ w tym przedziale Swiadczg o duzym zréznicowaniu badanych genotypoéw
A. sterilis i ich potencjale w poszerzaniu zmiennos$ci owsa zwyczajnego. Innym, wykorzystywanym
do krzyzowan, gatunkiem jest A. fatua. Zroznicowanie morfologiczne, bogactwo wartosciowych
gendéw 1 niespotykana zdolno$¢ adaptacyjna tego gatunku pozwalaly przypuszczaé, ze jego pula
genetyczna jest bogata i heterogeniczna. Analizy polimorfizmu DNA przeprowadzone przez innych
autorow dla form amerykanskich, chinskich i pakistanskich nie potwierdzily jednak tej hipotezy.
Analizujac zréznicowanie A. fatua za pomoca metod ISSR i REMAP wykazano, wysokie
wewnatrzgatunkowe podobienstwo A. fatua (D.16, D.50). Formy skolekcjonowane w Polsce
charakteryzowaty si¢ wiekszym podobienstwem genetycznym, anizeli pochodzace z pozostatych
krajow Europy i Azji. Mozna wigc stwierdzi¢, ze lepszym zrodlem do poszerzania zmiennoS$ci
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A. sativa sg genotypy A. sterilis, z kolei w krzyzowaniach z A. fatua nalezy wykorzystywa¢ formy
0 korzystnych fenotypach w celu wprowadzania konkretnych alleli genow.

Celem prowadzonych badan bylo réwniez okreslenie relacji filogenetycznych pomigdzy
heksaploidalnymi gatunkami owsa. Relacje te w rodzaju Avena nie sg oczywiste. Owies zwyczajny
mogt wyewoluowac z A. sterilis L. lub z A. fatua L., ewentualnie powsta¢ w sposob niezalezny.
Na podstawie analiz przeprowadzonych metoda SSR z wykorzystaniem starterow mikrosatelitarnych
opracowanych dla pszenicy (D.12) stwierdzono wieksze podobienstwo A. fatua, anizeli A. sterilis, do
A. sativa. Bioragc pod uwage niewielkie wewnatrzgatunkowe zréznicowanie genetyczne A. fatua
(D.16), mniejsze zroznicowanie A. fatua anizeli A. sativa (A.1, D.7, D.13, D.26) i jego podobienstwo
do A. sativa (D.12) mozna przypuszczaé, ze przodkiem A. fatua jest A. sativa, a nie odwrotnie.

W badaniach dotyczacych powiazan filogenetycznych, prowadzonych przez inne zespoty
badawcze, stwierdzono réwniez, ze dawca genomu A dla A. fatua moze by¢ inny diploidalny gatunek
anizeli u pozostatych heksaploidéw, co wskazywatoby na niezalezng od pozostatych heksaploidow
droge ewolucji. Teoria ta powstala w oparciu o obserwacje rozmieszczenia retrotranspozonow
Tyl-copia wystepujacych w duzych ilosciach na chromosomach genomu A i w niewielkiej liczbie
kopii na chromosomach genomu C. W celu weryfikacji tej teorii do analiz (A.6) wybrano najbardziej
zroznicowane sposrod badanych wcezesniej genotypow A. sterilis (D.18) oraz A. fatua (D.16), czyli
formy skrajne, o najwyzszym i najnizszym podobienstwie do owsa uprawnego. Wykorzystano dwa
systemy markerowe REMAP i ISSR. Zastosowanie pierwszego, identyfikujacego polimorfizm
rozmieszczenia sekwencji retrotranspozonu BARE-1, miato dostarczy¢ odpowiedzi na pytanie, czy
genom A u gatunku A. fatua ma inne pochodzenie niz u pozostatych heksaploidéow, zas metoda ISSR
identyfikujaca polimorfizm zwigzany z rozmieszczeniem mikrosatelit postuzyta do badania
zrdznicowania w obrgbie catego genomu. Uzyskane wyniki wykluczyly odmienne od pozostatych
heksaploidow pochodzenie genomu A u A. fatua (A.6).

Kolejnym rozpatrywanym problemem badawczym byty relacje podobienstwa genetycznego
gatunkow heksaploidalnych A. sativa i A. sterilis do tetraploidéw: A. maroccana (obecnie A. magna),
A. murphyi i A. macrostachya. Analizy prowadzono wykorzystujagc metody RAPD oraz SSR (D.20,
D.49). Tetraploidy A. maroccana i A. murphyi utworzyty oddzielne subklastry, a jednoczes$nie ulegly
wspolnemu grupowaniu z heksaploidami. Analizowane genotypy A. macrostachya, jedynego
obcopylnego i wieloletniego gatunku w rodzaju Avena, uformowaty najbardziej odseparowang grupe
skupien, co wskazuje na ich najwigksza odmienno$¢ genetyczng. Uzyskane wyniki potwierdzily duze
podobienstwo genetyczne heksaploidow do tetraploidow A. magna i A. murphyi. Zréznicowane
warto$ci  indeksow podobienstwa genetycznego oszacowane mna podstawie polimorfizmu
identyfikowanego metodami RAPD i SSR nie pozwolily jednakze na jednoznaczne stwierdzenie,
ktory z tych tetraploidalnych gatunkéw jest blizszy heksaploidom. Niezaleznie od zastosowanej
metody oceny polimorfizmu DNA, najmniejsze podobienstwo do wszystkich pozostatych form
wykazaty genotypy A. macrostachya.

Dzikie, heksa- i teraploidane gatunki z rodzaju Avena oceniano réwniez pod wzgledem innych
cech, m.in. wrazliwosci na egzogenny kwas giberelinowy (D.11, D.43), zawartoSci wybranych makro-
i mikrosktadnikow w ziarnie (D.54) czy wlasciwosci przeciwutleniajacych hydrolizatow biatek
uzyskanych z ziarna (A.3, D.53). Na podstawie przeprowadzonych badan (A.3) stwierdzono,
ze gatunkami, ktorych hydrolizaty biatlek maja najwigkszy potencjat przeciwutleniajacy sa A. sterilis
i A. maroccana. Wtasciwosci przeciwutleniajace byly zréznicowane rowniez pomigdzy genotypami
danego gatunku. Hydrolizaty biatkowe uzyskane z ziarniakow dzikich genotypdéw owsa, nalezgcych
do gatunkow A. sterilis i A. fatua, charakteryzowaty sie z kolei wyzsza zdolno$cig do chelatowania
jonéw Fe(Il), niz odmiany A. sativa. Krzyzowania migdzygatunkowe powinny wptywac korzystnie na
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wlasciwosci przeciwutleniajgce hydrolizatow bialek owsa, a w konsekwencji na wlasciwosci
prozdrowotne ziarna. Krzyzowania migdzygatunkowe nalezy jednak poprzedza¢ selekcja najlepszych
genotypow w obrebie poszczegdlnych gatunkow.

ODPORNOSC OWSA NA MACZNIAKA PRAWDZIWEGO

Podobnie jak rdza koronowa, maczniak prawdziwy jest choroba czesto wystepujaca w owsie,
ktora, w zaleznosci od nasilenia, moze wywotywac straty plonu siegajace nawet 40%. Odpornosc
polskich odmian na Blumeria graminis f.sp. avenae oraz identyfikacja nowych zrédet odpornosci byty
przedmiotem badan prowadzonych we wspdlpracy z innymi pracownikami Instytutu. Poziom
odpornosci na magczniaka prawdziwego oceniano w 51 polskich odmianach owsa zwyczajnego
wpisanych do Krajowego Rejestru w latach 1991-2016 (D.27, D.77). W analizach wykorzystano testy
zywiciel-patogen 1 wybrano izolaty maczniaka prawdziwego zebrane na terenie Polski
charakteryzujace si¢ zroznicowang wirulencja. Dobor izolatow umozliwil postulowanie w badanych
odmianach znanych genéw odpornosci Pm. Odmiany Skrzat i Gniady posiadaty wzoér porazenia
wskazujacy na obecnos¢ genu Pml. Gen Pm6 zidentyfikowano w odmianach Dragon i Rajtar, za$
Pm3 w odmianach Deresz i Grajcar. W odmianach Celer, Kasztan, Maczo i Nawigator
zidentyfikowano specyficzne profile porazenia, ktore moga wskazywacé, ze odmiany te posiadaja nowe
geny lub kombinacje réznych gendéw odporno$ci na maczniaka prawdziwego. Przeprowadzone
badania potwierdzity, ze w polskiej hodowli odpornosciowej owsa, podobnie jak w hodowli
europejskiej, wykorzystywane byly geny odpornosci: Pm1, Pm3 i Pm6. Uzyskane wyniki wskazujg na
potrzebe wprowadzania do programoéw hodowlanych pozostatych genéw odpornosci oraz
kumulowania genéw w nowych odmianach w celu uzyskania trwatej odpornos$ci na wiele ras
patogenu. lgczenie roéznych genéw Pm poprzez krzyzowanie odpornych genotypéw wymaga
monitorowania przeplywu tych gendéw w mieszancach. W tym celu najlepiej zastosowac selekcje
wspomagang markerami. Dlatego tez przeprowadzono wstepng selekcje starterow RAPD inicjujacych
amplifikacje polimorficznych produktow specyficznych dla odmian owsa zwyczajnego zawierajacych
rézne geny Pm. Nie stwierdzono amplifikacji fragmentow, ktore mozna byto rozpatrywaé jako
potencjalne markery dla tych genow (D.17).

Niski poziom odpornosci polskich odmian owsa zwyczajnego na maczniaka prawdziwego oraz
niewielka liczba zidentyfikowanych genow odpornosci Pm sktaniajg do poszukiwania nowych zrodet
odpornos$ci. Analiza odpornosci 350 genotypow A. sterilis pochodzacych z 31 krajow $wiata na
porazenie B. graminis f.sp. avenae wykazata catkowita lub czg¢$ciowa odporno$é na porazenie
147 z nich (A.8, D.62, D.69, D.80). Kolejny etap selekcji przeprowadzony z wiekszg liczbg izolatow
grzyba wylonit 4 w petni odporne genotypy pochodzace z rejonéw Morza Srodziemnego (A.8).
Sposroéd 62 testowanych obiektow A. magna i 17 A. murphyi zaden nie zostal porazony przez
wszystkie wykorzystane w testach zywiciel-patogen izolaty maczniaka, przy czym 13 genotypow
A. magna i5A. murphyi bylo catkowicie odpornych (A.10, D.84). Z uwagi na latwiejszy transfer
genow z gatunkow heksaploidalnych do uprawnego owsa, do dalszych analiz przeznaczono odporne
formy A. sterilis. Po weryfikacji genetycznego podtoza odpornosci tych genotypoéw mogg by¢ one
rozpatrywane jako potencjalne zroédto korzystnych alleli w hodowli owsa w celu zwigkszenia poziomu
odpornosci na maczniaka prawdziwego.
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WYKORZYSTANIE ANALIZ MOLEKULARNYCH DO OCENY PODOBIENSTWA
GENETYCZNEGO INNYCH GATUNKOW ROSLIN

Zastosowanie markerow molekularnych umozliwia ocen¢ podobienstwa genetycznego
badanych obiektow niezaleznie od modyfikujacego wptywu §rodowiska. Badania takie pozwalaja na
identyfikacje osobnikéw bedacych zrédlem alleli rzadkich, form bedacych duplikatami, genotypow
0 wysokim lub niskim wzajemnym podobienstwie genetycznym. Dane te moga by¢ wykorzystane
W rézny sposob, m.in. w selekcji wlasciwych form do krzyzowan w procesie hodowlanym lub
charakterystyki puli genetycznej naturalnych lub hodowlanych populaciji.

W ramach wspotpracy z Katedrg Herbologii i Technik Uprawy Roslin UP w Lublinie
przeprowadzitam oceng zroéznicowania genetycznego odmian orkiszu (D.14). Przeprowadzone badania
polimorfizmu markerow RAPD pozwolilty na okreslenie podobienstwa genetycznego badanych
obiektow, ktore wyniosto Srednio 0,868, a wahato si¢ od 0,851 do 0,913. Uzyskane dane uzupehnity
charakterystyke odmian orkiszu i okreslity relacje podobienstwa pomiedzy nimi. Informacje te mozna
wykorzysta¢ planujac krzyzowania majace na celu uzyskanie nowych odmian. Wspoélpraca podjeta
z Katedrg Herbologii i Technik Uprawy RoSlin dotyczyta takze analizy zréznicowania genetycznego
chwastéw m.in. przytulii czepnej wystepujacej na dwdch réznych siedliskach gruntow odlogowanych
(D.28) oraz gatunkow z rodzaju Anagallis L. w zbiorowiskach segetalnych na Lubelszczyznie (D.67).
Na podstawie wynikow badan polimorfizmu markeréw ISSR stwierdzono niewielka zmiennos$¢
genetyczng analizowanych genotypow przytulii czepnej. Przeprowadzona analiza hierarchiczna
wykazata wspdlng klasteryzacja genotypow z poszczegdlnych siedlisk naturalnych, co moze
swiadczy¢ o tym, ze typ siedliska, gleba oraz dlugotrwate odtogowanie wptywaja na réznicowanie
przytulii czepnej (D.28). Przeprowadzone analizy molekularne gatunkow z rodzaju Anagallis
wykazaty mozliwos¢ okre$lenia na podstawie markerow ISSR przynaleznos$ci gatunkowej bardzo
trudnych do rozrdznienia na podstawie cech morfologicznych Anagallis arvensis L. oraz A. foemina
Mill., z ktéorych pierwszy jest pospolitym chwastem upraw polowych, drugi za$ gatunkiem
zagrozonym wyginigciem.

Wspolprace nawigzalam rowniez z Katedra Roslin Przemystowych i Leczniczych. Dotyczyta
ona analizy molekularnej genotypéw nalezacych do zagrozonego wyginigciem gatunku Arnica
montana (A.5, D.59). W efekcie przeprowadzonych badan stwierdzono niewielkie zrdéznicowanie
genetyczne analizowanych form, ktére moze by¢ przyczyna sukcesywnego zmniejszania si¢ populacji
arniki gorskiej. Wskazana jest w zwiagzku z tym ocena naturalnych populacji arniki pod wzgledem
zroéznicowania genetycznego w celu stworzenia rdzennej kolekcji niezbednej do zachowania
reprezentacji gatunku. Kolejnym gatunkiem badanym we wspolpracy z Pracownig Towaroznawstwa
Produktéw Roslinnych byt rumianek pospolity (A.4). Analizy zréznicowania genetycznego odmian
i dzikich form Chamomilla recutita (L.) Rausch. przeprowadzono metoda ISSR wykazujgc niewielkie
zroznicowanie badanych genotypow i konieczno$¢ poszerzania puli genetycznej tego gatunku.

Wspdlprace w zakresie analiz molekularnych mieszancéow mig¢dzygatunkowych pszenicy
zwyczajnej z Aegilops kostychi Boiss. nawigzatam z Katedra Biologii Roslin, Wydziatu Nauk
Rolniczych w Zamosciu (D.22, D.25, A.9, D.55). Gatunki z rodzaju Aegilops moga by¢ dawca genow
oporno$ci na patogeny grzybowe, a takze stresy abiotyczne, takie jak susza, niskie temperatury,
zasolenie czy niskie pH gleby wykorzystywanych do poszerzania zmienno$ci pszenicy i pszenzyta.
Przedmiotem prowadzonych badan (D.22) byly rody mieszancowe pokolen F4-Fs Ae. kotschyi
xT. aestivum L. oraz BC;F,. Obecnos¢ produktow RAPD oraz frakcji glutenin HMW specyficznych
dla Ae. kotschyi Boiss. potwierdzity mieszancowy charakter badanych obiektéw. W badaniach
mieszancow uwzgledniano cechy plonotworcze oraz zawarto$¢ biatka i sktadnikéw mineralnych
w tym zelaza i cynku (D.25). Celem badan byta rowniez identyfikacja sekwencji DNA specyficznych
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dla Ae. kotschyi w genomie mieszancéw przy wykorzystaniu techniki ISSR. Przeprowadzono oceng
podobienstwa genetycznego mieszancow F4-Fs Ae. kotschyi x T. aestivum L. oraz BC;F, do
Ae. kostychi (A.9). W efekcie zastosowanej analizy hierarchicznej obiekty zostaty przyporzadkowane
do dwoch grup odpowiadajacych mieszancom F4-Fs oraz BC,F,. Ae. kotschyi wykazato niewielkie
podobienstwo (0,18-0,31) do pozostatych form, co wskazuje, ze transfer gendow z tego gatunku do
pszenicy nie jest tatwy, a analizowane linie powinny, z uwagi na ich zréznicowanie, sta¢ si¢
materialem wyjsciowym w hodowli pszenicy zwyczajnej. Podobne badania prowadzone byly w
ramach wspotpracy z innymi pracownikami Instytutu i dotyczyly oceny podobienstwa genetycznego
mieszancow pszenzyta z Ae. crassa (A.23) i Ae. juvenalis (A.2). Zastosowane metody RAPD (D.23)
i ISSR (D.23, A.2) dowiodly mieszancowego charakteru badanych form, zidentyfikowano specyficzne
fragmenty potwierdzajace obecno$¢ chromatyny Ae. crassa (A.23) i Ae. juvenalis (A.2) w badanych
mieszancach oraz okreslono stopien pokrewienstwa rodow w obrgbie danej kombinacji
krzyzowkowej.

W ramach wspoélpracy prowadzonej w obrgbie Instytutu przeprowadzono réwniez analizy
zroznicowania genetycznego Dasypyrum villosum L. (P.) Candargy (D. 19, D.57) oraz polskich
odmian pszenzyta ozimego (D.21). Gatunkiem o bardzo duzym poziomie polimorfizmu,
wykorzystywanym w hodowli pszenicy, jest D. villosum. Celem prowadzonych badan byta ocena
podobienstwa genetycznego genotypow tego gatunku pochodzacych z réznych rejondéw Grecji.
Srednie podobienstwo Dice’a badanych obicktéw obliczone na podstawie polimorfizmu markerow
RAPD i ISSR wyniosto odpowiednio 0,854 1 0,871 wykazujac niewielkie zr6znicowanie genetyczne
ocenianych populacji (D.19). Analizy polskich odmian pszenzyta ozimego dotyczyly glownie odmian
wykreslonych z Krajowego Rejestru. Ich celem byta ocena zrdéznicowania genetycznego tych odmian
jako potencjalnych komponentéw przysztych krzyzowan. Srednia warto$¢ podobienstwa
genetycznego okre§lona na podstawie polimorfizmu markeréow ISSR (0,61) wskazuje na duze
zrdéznicowanie badanych materiatow i ich potencjal w hodowli tworczej pszenzyta ozimego.

6. Podsumowanie dorobku naukowego

Moj dotychczasowy dorobek naukowy obejmuje 124 opracowania, w tym 47 oryginalnych prac
tworczych, wsrod ktorych 15  opublikowanych zostalo w  czasopismach z bazy JCR,
a 32 w czasopismach spoza bazy JCR. Sumaryczna liczba punktéw za oryginalne prace tworcze wg
MNIiSW, zgodnie z rokiem opublikowania prac, wynosi 528 pkt (Tabela 1, 2). W moim dorobku
znajduje si¢ ponadto 5 rozdziatow w monografiach oraz 5 rozdziatow w podrgcznikach akademickich.
Jestem wspotautorem 56 doniesien prezentowanych na miedzynarodowych i krajowych konferencjach
naukowych, zarowno w formie posterow, jak i referatow. Bralam udzial w realizacji 14 projektow
badawczych, w tym w trzech pelitam funkcje kierownika projektu. Odbytam 1 staz krajowy i 9 stazy
zagranicznych. Laczna punktacja catego mojego dorobku wg MNiSW wynosi 688 pkt.

W ujeciu wskaznikowym moj dorobek naukowo-badawczy przedstawia si¢ nastepujgco:

Liczba publikacji naukowych w bazie Web of Science — 15

Sumaryczny Impact Factor wedtug listy Journal Citation Reports — 24,061

Liczba cytowan publikacji wedtug bazy Web of Science — 52 (bez autocytowan 43)
Indeks Hirscha wedlug bazy Web of Science — 4
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Tabela. 1. Zestawienie dorobku naukowego wedtug rodzaju publikacji.

L Liczba | Sumaryczny | SUumapunktéw

Rodzaj publikacji publikacii IE MNiSW
w roku wydania

Czasopisma posiadajgce wspotczynnik
wptywu IF, wyréznione w Journal Citation 15 24,061 365
Reports (lista A)
Czasopisma nieposiadajace wspotczynnika 32 ) 163
wplywu IF, (lista B)
Rozdziaty monografii naukowych w jezyku 4 ) 20
polskim
Rozdziaty monografii naukowych w jezyku 1 ) 5
angielskim
Rozdzialy w podr¢cznikach akademickich 5 - 25
Materiaty konferencyjne 56 - -
Wzory uzytkowe - sekwencje DNA 11 - 110
Razem 124 24,061 688
- w tym osiggnigcie 8 14,757 194
- w tym przed doktoratem 2 - 4
- w tym po doktoracie bez osiagnigcia 114 9,304 490

Tabela 2. Zestawienie dorobku naukowego wedtug tytutdéw czasopism naukowych

Czasopismo

Liczba
publikacji

Sumaryczny
IF

Suma punktéw
MNiSW
w roku wydania

Czasopisma posiadajgce wspolczynnik wp

hwu IF, wyroznione w bazie JCR (lista A)

Acta Scientiarium Polonorum Series

. 2 1,104 40
Horiculturae
Crop Protection 1 1,920 30
Euphytica 1 0,797 20
G3: Genes, Genomes, Genetics 1 2,742 30
Genetics and Molecular Research 1 0,994 15
Notulae Botanicae Horti Agrobotanici Cluj- 1 0,547 15
Napoca
Plant Disease 5 15,188 175
Romanian Agricultural Research 1 0,458 15
Turkish Journal of Botany 1 0 10
ZYWNOSC Nauka Technologia Jako$é 1 0,311 15
Razem 15 24,061 365

Czasopisma nieposiadajgce wspotczynnika wptywu |F (lista B

Acta Agrobotanica 1 - 8
Acta Agrophysica 2 - 8
Annales UMCS 5 - 41
Biuletyn IHAR 11 - 44
Folia Pomeranae Universitatis Technologiae
Stetinensis. Agricultura, Alimentaria, Piscaria 4 - 26
et Zootechnica
Wiadomosci Botaniczne 1 - 0
Zeszyty Problemowe Postepow Nauk 8 ) 36
Rolniczych
Razem 32 - 163
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7. Osiagniecia zwigzane z dzialalnoscig dydaktyczng i organizacyjna

Waznym elementem mojej pracy zawodowej jest realizowanie procesu dydaktycznego.
Od 1998 roku prowadze zajecia ze studentami kierunkéw agronomia, biotechnologia i bioinzynieria
z przedmiotow: Genetyka molekularna, Biologia molekularna i Techniki molekularne, dla ktorych
opracowatam moduly wyktadow i ¢wiczen. W trakcie pracy zawodowej prowadzitam rowniez zajgcia
z przedmiotow: Genetyka, Hodowla roslin i nasiennictwo oraz Agrobiotechnologia.

W latach 2006 — 2018 bylam promotorem 31 prac magisterskich studentow z kierunkow:
biotechnologia i bioinzynieria. W latach 2010 — 2018 sprawowatam opieke naukowa nad
32 studentami  studiow stacjonarnych I stopnia, kierunkéw biotechnologia i bioinzynieria
wykonujacych prace inzynierskie.

W latach 2014-2018 sprawowatam opieke nad doktorantem, Panig mgr inz. Sylwig Sowa, ktorej
przewod doktorski zostat przeprowadzony na Uniwersytecie Przyrodniczym w Poznaniu na Wydziale
Rolnictwa i Bioinzynierii, a nadanie stopnia doktora biotechnologii miato miejsce 23.02. 2018 r.

Od 2005 roku, kiedy zostalam zatrudniona na stanowisku adiunkta, angazuj¢ si¢ réwniez
W dziatalno$¢ organizacyjna Wydziatu Agrobioinzynierii Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie.
Pracowalam jako czlonek w licznych komisjach wydziatowych: ds. przygotowania raportu
z samooceny kierunku biotechnologia (2005), ds. Dydaktyki i Wychowania (2005 — 2008), ds. Oceny
Jakosci Ksztatcenia (2008 — 2012), ds. Badan Naukowych i Wspotpracy z Zagranicg (2012 — 2016),
ds. Nauki i Komercjalizacji Wynikéw Badan Naukowych (2016 — 2020). Od 2016 roku jestem
rowniez cztonkiem Komisji Wyborcze] Wydziatu Agrobioinzynierii oraz cztonkiem Rady Wydziatu
Agrobioinzynierii UP w Lublinie.

Lublin, 28.01.2019 r.
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