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RECENZJA
osiggniecia naukowego pt. ,,Analiza zréznicowania genetycznego sekwencji
powtarzalnych zyta i mozliwosci jej wykorzystania w ustalaniu tozsamosci odmian i
hodowli tego zboza” i dorobku naukowego, dydaktycznego a takze organizacyjnego
dr Magdaleny Achrem w zwiazku z postgpowaniem o nadanie Jej stopnia doktora

habilitowanego w dziedzinie nauki rolnicze, dyscyplinie agronomia

Ocena zostala opracowana na podstawie decyzji Centralnej Komisji do Spraw Stopni i
Tytutéw, o powotaniu mojej osoby w dniu 2 wrzesnia 2019 r. na recenzenta w postepowaniu
o nadanie dr Magdalenie Achrem stopnia doktora habilitowanego nauk rolniczych w
dyscyplinie agronomia oraz na zlecenie Dziekana Wydziatu Agrobioinzynierii UP w Lublinie
— pismo z dnia 17 wrzes$nia 2019 r.

Jednoczesnie oswiadczam, ze nie posiadam wspdlnego dorobku publikacyjnego jak i
prac badawczych z dr Magdaleng Achrem oraz, ze nie bytam recenzentem wydawniczym
prac, ktorych autorem byta Kandydatka.

Ocena zostala opracowana na podstawie dokumentacji przygotowanej przez

Habilitantke obejmujgce;j:

1. Wniosek do Centralnej Komisji do Spraw Stopni i Tytuléw z dnia 18.04.2019 o
przeprowadzenie postepowania habilitacyjnego w dziedzinie nauk rolniczych w
dyscyplinie agronomia

2. Odpis dyplomu stwierdzajacego posiadanie tytutu doktora nauk biologicznych

3. Autoreferat w jezyku polskim i angielskim

-

Wykaz opublikowanych prac naukowych lub twérczych prac zawodowych oraz
informacja o osiggnigciach dydaktycznych, wspétpracy naukowej i popularyzacji nauki
Kopie prac naukowych stanowigcych osiggniecie naukowe

Oswiadczenia wspétautorow

Prace wskazane jako szczeg6lne osiagniecie naukowe

Informacje o przebiegu poprzedniego postepowania habilitacyjnego
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Informacje ogélne o Habilitantce

Dr Magdalena Achrem urodzita si¢ 28 listopada 1974 roku w Trzebiatowie. Studia
wyzsze magisterskie ukonczyla w 1998 r. na Uniwersytecie Szczecinskim w Szczecinie,
Wydziat Nauk Przyrodniczych, kierunek Biologia i Ochrona Srodowiska, specjalnos¢ —
Diagnostyka laboratoryjna. Prace magisterska pt. ,,Charakterystyka molekularna gatunkow
blizniaczych Pellia endiviifolia z obszaru Polski”, wykonata pod kierunkiem prof. dr. hab.
Romana Zielinskiego. Stopien doktora nauk biologicznych w specjalnosci biologia uzyskata z
wyréznieniem w 2006 r. na rodzimym Uniwersytecie na Wydziale Nauk Przyrodniczych
(obecnie Wydzial Biologii). Podstawa byla rozprawa doktorska: ,.Studia kariologiczne
rodzaju Secale”, wykonana pod kierunkiem prof. dr hab. Stanistawy Rogalskie;j.

Dr M. Achrem pracge zawodowa rozpoczgla w 1998 r. bezposrednio po ukonczeniu
studiow w Katedrze Biologii Komorki (obecnie Katedra Biologii Molekularnej i Cytologii)
rodzimego Wydzialu i Uczelni jako asystent, a od roku 2006 jest adiunktem.

Ocena osiagni¢cia naukowego

Zgodnie z wymogami formalnymi, dr Magdalena Achrem wskazala jako osiggnigcie
naukowe monotematyczny cykl pigciu oryginalnych prac tworczych, indeksowanych w bazie
Journal Citation Reports pod wspélnym tytulem ,,Analiza zrdéznicowania genetycznego
sekwencji powtarzalnych zyta i mozliwosci jej wykorzystania w ustalaniu tozsamosci odmian

i hodowli tego zboza”. W skiad ww. osiggniecia wchodza nastepujace publikacie:

. MAGDALENA ACHREM, ANNA KALINKA, STANISLAWA ROGALSKA. 2014. Assessment of genetic
relationships among Secale taxa by using ISSR and IRAP markers and the chromosomal
distribution of the AAC microsatellite sequence. Turkish Journal of Botany, 38(2):213-225.
DOI:10.3906/bot-1207-26.

IF2014n015 1,178  lista MNiSW: 10 pkt

- MAGDALENA ACHREM, ANNA KALINKA, STANISLAWA ROGALSKA. 2010. Possible ancient origin

of heterochromatic JNK sequences in chromosomes 2R of Secale vavilovii Grossh. Journal of
Applied Genetic, 51 (1):1-8. DOI: 10.1007/BF03195704.
IF2010 1,482 lista MNiSW: 20 pkt

. ANNA KALINKA, MAGDALENA ACHREM. 2015. Analysis of the flanking sequences of the

heterochromatic JNK region in Secale vavilovii Grossh. Chromosomes. Biologia Plantarum,
59 (4):637-644. DOI: 10.1007/s10535-015-0531-0.
IF2015 1,665 lista MNiSW: 25 pkt



4. MAGDALENA ACHREM, ANNA KALINKA. 2017. Tracking of intercalary DNA sequences
integrated into tandem repeat arrays in Secale vavilovii. Acta Societatis Botanicorum
Poloniae, 86(2):3548. DOI: 10.5586 /asbp.3548.

IF20170,876 lista MNiSW: 25 pkt

5. ANNA KALINKA, MAGDALENA ACHREM, PAULINA POTER. 2017. The DNA methylation level
against the background of the genome size and t-heterochromatin content in some species of
the genus Secale L. PeerJ, 5:¢2889. DOI: 10.7717/peer;j.2889.

IF20172,118 lista MNiSW: 35 pkt

Prace naukowe wchodzace w skiad osiggniecia opublikowano w latach 2010-2017,
sumaryczny IF zgodnie z rokiem wydania wynosi 7,319, natomiast sumaryczna liczba
punktéw MNiSW 115. We wszystkich wymienionych publikacjach Habilitantka jest autorem
korespondencyjnym, przy czym w trzech przypadkach jednocze$nie pierwszym autorem a w
dwoch drugim. Przytoczone fakty wskazuja jednoznacznie na wiodgca role dr Achrem w
powstaniu koncepcji badawczej, realizacji czesci eksperymentalnej i opracowaniu
manuskryptow. W mojej opinii sa to wysokie wskazniki bibliometryczne, formalnie
wystarczajace do uznania tych publikacji jako istotne osiggniecie naukowe w prezentowanej
przez Kandydatke dyscyplinie naukowej (nauki rolnicze — agronomia).

Oceniajgc merytoryczng warto$¢ publikacji stanowigcych osiagnigcie naukowe
wyrazam poglad, ze s3 one powigzane tematycznie, podjeta problematyka jest bardzo
aktualna a zastosowane metody badawcze nowoczesne. Uzasadniajac przedstawiona opinie
stwierdzam, ze obiekt badan jakim jest zyto (Secale sp.) wybrano whasciwie, bowiem jest ono
waznym gospodarczo zbozem, powszechnie uprawianym w Europie Wschodniej i Pétnocnej,
a w Polsce w szczeg6lnosci. Gatunek ten cechuje si¢ wieloma korzystnymi cechami jak:
wysokg odpornoscig na stresy biotyczne i abiotyczne; mrozoodpornoscia, tolerancija na susze
a tym samym zdolnoscig do wzrostu na stabych glebach z efektywnym wykorzystaniem
sktadnikow pokarmowych z podioza, wysoka zawartoscia blonnika pokarmowego,
stosunkowo duzg odpornosciag na choroby i szkodniki. Obserwowany w ostatnich latach
spadek powierzchni jego uprawy spowodowany jest wypieraniem tego gatunku z gleb zytnich
przez pszenzyto a takze zmniejszeniem postepu w jego hodowli w poréwnaniu z innymi
zbozami, poprzez silng presj¢ selekcyjna stosowana w hodowli roslin. Jednym ze sposobow
zwigkszania zréznicowania genetycznego rodzaju i poprawy cech funkcjonalnych odmian jest
krzyzowanie oddalone z dzikimi gatunkami jako donoréw genéw, warunkujacych cenne, z

agronomicznego punktu widzenia, cechy.



Ogolnie, skuteczno$¢ krzyzowania i jednoczesnie pozyskiwania ziarniakow z
mieszancow oddalonych miedzy odmianami i gatunkami dzikimi jest bardzo niska.
Odpowiedni dobér materiatu do krzyzowan oddalonych moze mie¢ decydujace znaczenie dla
powodzenia programéw hodowlanych. Habilitantka w badaniach wykorzystala siedem
taksondéw zyta: Secale cereale L. cv. Dankowskie Zielonkawe, Secale cereale ssp.
afghanicum Vavilov, Secale cereale ssp. segetale Zhuk., Secale sylvestre Host., Secale
strictum ssp. strictum Presl., Secale strictum ssp. africanum Stapf, Secale strictum ssp.
kuprijanovii Grossh. oraz linie Secale vavilovii Grossh. 225 z.cz., 1161 121.

W materiale badawczym oznaczono wspolczynnik PIC (zawartosé informacji
polimorficznej - Polymorphic Information Content), indeks efektywnosci metody (EMR),
indeks zr6znicowania (DI) oraz indeks systemu markerowego (MI) jako iloczyn EMR i DI.
Wysokie wartosci w/w wspolczynnikow potwierdzity, ze markery ISSR (ang. Inter Simple
Sequence Repeat) i IRAP (ang. Inter Retrotransposons Amplified Polymorphism) sa
uzyteczne w ocenie zroznicowania migdzygatunkowego w rodzaju Secale, takze
zréznicowania ponizej szczebla gatunku co potwierdzito wystepowanie duzego podobiefistwa
migdzy gatunkami zyta. Dzikie gatunki to formy jednoroczne oraz wieloletnie, a takze samo- i
obcopylne. Rozréznienie taksonow zyta jest trudne ze wzgledu na brak barier krzyzowalnosci
oraz znaczgcych réznic migdzy nimi. Wyjatkiem jest gatunek S. sylvestre, ktérego
krzyzowanie z innymi gatunkami rzadko kiedy pozwala uzyskaé¢ ptodne potomstwo.

Markery ISSR i IRAP zastosowane w badaniach pozwolily na okreslenie odpowiednio
polimorfizmu  sekwencji ~migdzymikrosatelitarnych oraz  polimorfizmu sekwencji
znajdujgcych si¢ migdzy retrotranspozonami a za pomocg metody hybrydyzacji in situ,
zbadano tez rozmieszczenie motywu mikrosatelitarnego AAC w chromosomach zyta.
Uzyskane wyniki (analiza UPGMA oraz wspélczynnik podobienstwa Dice’a) dla obydwu
markeréw (ISSR i IRAP) dowiodly, ze wsréd badanych taksonéw zyta najbardziej podobne
okazaly si¢ gatunki S. cereale i S. vavilovii 225 zcz. a najmniej S. strictum ssp. strictum oraz
S. sylvestre. Na podstawie dendrogramu wyr6zniono trzy grupy podobienstwa, co pozwolito
okresli¢, migdzy ktérymi z badanych form istnieje silna zaleznos¢ filogenetyczna a tym
samym wysoka skuteczno$¢ krzyzowania i tworzenia materiatu wyjsciowego nowych odmian
hodowlanych o pozgdanych cechach.

Analiza sekwencji powtarzalnych jest niezbedna dla zrozumienia organizacji
i funkcjonowania genoméw zbdz (u zyta stanowig one 90% genomu). Wazng cze$¢ stanowia
retrotranspozony — zrédto zmiennosci dla regulacji allelicznych odpowiedzi genéw na stres

abiotyczny. Za wlasciwe uwazam wigc prowadzenie przez Habilitantk¢ badan z udzialem
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roznych gatunkéw rodzaju Secale, co umozliwito ukazanie wplywu niekodujacych sekwencji
powtarzalnych na plodnosé¢ i zywotno$é¢ roslin np. S. vavilovii, gdzie nie stwierdzono
porazenia przez czynniki chorobotworcze lub szkodniki. Obserwacje cytogenetyczne u tych
rodlin wykazaly obecno$¢ dodatkowego prazka heterochromatynowego na dlugim ramieniu
jednego lub dwoch chromosoméw pary 2R. Wykazano, ze dodatkowa heterochromatyne
stanowig sekwencje rodziny JNK. Region JNK sklada si¢ z wysoce zmetylowanych,
tandemowych powtorzen o dtugosci 1200 pz. Sa one powtdérzone 4000 razy w tym miejscu.
W roslinach bez dodatkowego prazka w chromosomach 2R, sekwencja JNK jest rozproszona
w calym genomie, gdzie wystepuje w 20-krotnych powtdrzeniach.

Poznawczo, ale rowniez ze wzgledéw aplikacyjnych, interesujgcym jest fakt, ze taki
dodatkowy prazek obserwowano takze w S. cereale a rosliny nie wykazatly zadnych zaburzen
w koniugacji chromosomdéw. Okazalo si¢ tez, ze trudno uzyskaé ziarniaki z roslin, ktore miaty
dodatkowy prazek heterochromatynowy na obu chromosomach 2R. Ponadto, rosliny te byty
stabe, pozbawione wigoru, o silnie zredukowanej ptodnosci i najczesciej szybko zamieraly.
Obserwowane zmiany w niektérych roslinach S. vavilovii, zwigzane z sekwencja JNK, ktorej
wystgpowanie wigzalo si¢ z obnizeniem plodnosci, sklonito Habilitantke do bardziej
szczegotowych badan genomu, w celu wyjasnienia przyczyny tych zmian.

Oprocz  wystepowania dodatkowego prazka heterochromatynowego, cechg
charakterystyczng analizowanych linii S. vavilovii, byla niska zawarto$¢ pentozanéw oraz
mozaikowe zabarwienie pylnikow i ziarniakéw. Ze wzgledu na fakt, iz wystepowanie
mozaikowego fenotypu moze by¢ spowodowane dziatalnoscig genetycznych elementow
ruchomych, przeprowadzono hybrydyzacje in situ z sondg zaprojektowang do sekwencji genu
transpozazy transpozonoéw systemu Ac kukurydzy. Nie wykazano jednak sygnatu
hybrydyzacyjnego w regionie JNK. Nastepnie, by stwierdzi¢ obecnos¢ sekwencji
retrotranspozonowych w dodatkowym prazku heterochromatynowym przeprowadzono
lokalizacj¢ retrotranspozonéw z grupy Tyl-copia i Ty3-gypsy w chromosomach linii S.
vavilovii. Uzywajac jako sondy molekularnej, sekwencji odpowiadajacej RT (Reverse
Transcriptase) retrotranspozonéw z rodzin TyI-copia i Ty3-gypsy, z wykorzystaniem metody
FISH, wuzyskano jedynie oczekiwane charakterystyczne rozmieszczenie tych
retrotranspozonoéw wzdhiz wszystkich chromosoméw, z pominigciem dodatkowego prazka.
Nie swiadczy to o braku elementéw ruchomych w tym miejscu, poniewaz mogg wystepowaé
formy pozbawione obszaru kodujacego odwrotng transkryptaze czy transpozaze. W celu
poznania pochodzenia heterochromatynowej sekwencji JNK, przeprowadzono analize za

pomocg algorytmu BLAST. Stwierdzono duze podobienstwo sekwencji JNK do sekwencji 5S

5



rDNA 17 gatunkow rodzaju Hordeum. Za pomoca analizy FISH z sonda molekularng
zaprojektowang do sekwencji genu 5S rRNA S. cereale, zlokalizowano wigksze sygnaly
hybrydyzacyjne w chromosomach 1RS oraz 5RS i mniejszy sygnat w obszarze dodatkowego
prazka na chromosomie 2RL. Geny 5S rRNA moga by¢ przenoszone w genomie, czego
skutkiem moze by¢ powstawanie pseudogenow, chociaz sam mechanizm rozprzestrzeniania
si¢ tych genow wciaz nie jest do konca wyjasniony. Pseudogeny sg konsekwencja duplikacji
genéw, ktére moga powstawaé przez przeniesienie lub poprzez powielanie genomowego
DNA a wigkszo$¢ z nich powstaje w wyniku utraty czesci sekwencji kodujacej. Oznacza to,
ze zidentyfikowany w badaniach obszar nietypowego prazka heterochromatynowego moze
stanowi¢ réwniez zespot wadliwych genéw oraz zmodyfikowanych fragmentéw, ktore
gromadzone s3 w okreslonym miejscu w chromosomie 2RL.

Habilitantka, w celu wyjasnienia przyczyny wspomnianej obnizonej zywotno$ci roslin
stusznie podj¢ta badania, dotyczace poznania obszaréw flankujacych sekwencje JNK. W tym
celu wykorzystata szybsza i bardziej wydajng od klasycznej (przeszukiwania bibliotek za
pomocg sond) metode oparta na PCR (technika genome wal king). Ponadto, by potwierdzié¢
wystgpowanie flankujgcych sekwencji przy dodatkowym prazku hetero chromatynowym,
zastosowala metod¢ fluorescencyjnej hybrydyzacji in situ. Zidentyfikowana ta metoda
sekwencja wykazywala najwyzszy stopien podobienstwa (okoto 90%) do dwdch klondéw
sekwencji powtorzonej R173-2 oraz R-173-3, ktora jest charakterystyczna dla rodzaju Secale.
Analiza FISH wykazata, ze w liniach S. vavilovii te dwie sekwencje wystepuja tylko w tym
miejscu w chromosomie, gdzie zlokalizowano nietypowa heterochromatyne. Sasiadujaca
sekwencja JNK, ktéra nie koduje zadnego poznanego jak dotad biatka, nie powodowataby
zmian w zywotnosci roslin. Obszar ten bezposrednio graniczy z niekodujacg sekwencja
powtarzalng i znajduje si¢ po obu jej stronach, przez co istnieje mozliwos¢, ze pehi funkcje
izolatora, kt6ry zapobiegania rozprzestrzenianiu si¢ heterochromatyny na przylegle geny.
Takie bariery oddzielajace heterochromatyng od obszaréw euchromatynowych wystepuja
powszechnie zaréwno w $wiecie roslinnym, jak i zwierzecym. Mozna tez przyjaé, ze to
sekwencja JNK pelni takg funkcje wobec sekwencji R173. Sekwencja JNK moze przylegaé
takze do innej, ale tylko wowczas, kiedy wstepuje poza gtdownym locus w chromosomie 2RL.
Zatem istnieje mozliwos¢, Ze te inne loci JNK pojawiaja si¢ w wyniku dziatania genetycznego
elementu ruchomego. Przytoczone wyniki wskazuja, ze sekwencja JNK lub jej fragment moze
by¢ przenoszona w procesie retrotranspozycji. Obecnos¢ sekwencji JNK, wykazujacych duze
podobienstwo do sekwencji 5S rRNA, moze $wiadczy¢ o intensywnej dynamice tych

powtarzajacych si¢ elementéw w genomie zyta.
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W oparciu o powyzsze wyniki badaf, Habilitantka przeanalizowala bardziej
szczegOlowo strukturg dodatkowego prazka heterochromatynego. Podczas analizy sekwencji
flankujacych, oprécz produktéw oczekiwanej dtugosei, ktére stanowily sgsiadujace sekwencje
JNK, zamplifikowano sekwencje o innych dlugosciach, ktére znajdujg sie pomiedzy
sekwencjami z rodziny JNK. Oméwione wyniki wskazaly na niejednorodnosé struktury
badanego regionu i podobienstwo do sekwencji charakterystycznych dla licznych i bardzo
oddalonych ewolucyjnie organizméw, przy czym nie wykazaly zwigzku pomiedzy
obnizeniem wigoru a zmianami w genomie S. vavilovii, ale pozwolily poznaé strukture
sekwencji powtarzalnych bloku JNK. Wskazaly na niezwykla ztozono$é tego regionu
heterochromatyny oraz przyblizyty mechanizm, ktérym mozna thumaczyé w jaki sposéb
pomigdzy blokami sekwencji powtarzalnych z rodziny JNK zostaly wstawione obce
sekwencje. Zasadne zatem bylo postawienie hipotezy, ze stanowia one fragmenty réznych
gendéw lub pseudogeny. Aktywne pseudogeny moga oddziatywaé regulacyjnie na aktywnosé
genow poprzez ncRNA. Sekwencje bogate w geny RNA pehnia znaczaca role w
epigenetycznej regulacji ekspresji genéw. Wyniki badan pozwalaja na poznanie i zrozumienie
mechanizméw kontroli genomu oraz ekspresji fenotypowej, co moze mieé¢ znaczenie w
nowoczesnej hodowli roslin.

Genomy roSlin zawieraja podstawowa informacje genetyczna, ktéra okresla
wiasciwosci i zachowanie biologiczne gatunku a zatem musza by¢ wzglednie stabilne. Pod
wplywem stresu srodowiskowego mechanizmy epigenetyczne, m.in. metylacja DNA, moga
szybko i odwracalnie modyfikowa¢ epigenom indukujgc zmiany transkrypcji genéw, ktore
wplywaja na pojawienie si¢ nowych cech adaptacyjnych. Umozliwiaja takze dlugoterminowe
zmiany w ekspresji genéw. Regulacje epigenetyczne sa zaangazowane w ekspresje wielu
genow o znaczeniu rolniczym, biorgcych réwniez udzial w procesach adaptacyjnych.

Celem kolejnych badan Habilitantki byto ukazanie poziomu metylacji cytozyny w 8
taksonach zyta w powigzaniu z wielkodcig genomu i zawartoscia heterochromatyny
telomerycznej. Analizowano wyniki globalnej (ELISA - Enzyme-Linked Immunosorbent
Assay) i genomowej (MSAP - Methyl-Sensitive Amplification Polymorphism) metylacji
cytozyny w DNA wraz z danymi dotyczacymi wielkosci ich genomu oraz zawartosci
telomerycznej heterochromatyny. Technika ELISA pozwolita na poznanie globalnej metylacji
badanych gatunkéw, ktoéra moze odzwierciedla¢ funkcjonalne zmiany w genomie takie jak:
mutacje, stabilnos¢ genomowa, zmiany ekspresji genéw czy rearanzacje chromosomowe.
Wyrazam poglad, Ze przeprowadzone badania miaty charakter nowatorski a uzyskane wyniki

wnoszg nowg wiedz¢ do badan nad zytem.



Pani Doktor, poréwnujac analizy IRAP opartych na retrotranspozonach, z wynikami
metylacji DNA stwierdzila, ze najmniej podobnymi taksonami okazaty sie gatunki S. strictum
ssp. strictum oraz S. sylvestre. Gatunek S. sylvestre jako najbardziej odmienny od pozostatych
badanych taksonéw pod wzgledem epigenetycznym jest rowniez filogenetycznie najstarszy
wsrod gatunkéw Secale. Rézni sig liczba i rozmieszczeniem sekwencji powtarzalnych a ich
amplifikacje i delecje stanowily podstawe w szlaku ewolucyjnym w tym rodzaju.

Podsumowujac ocene¢ cyklu 5 publikacji podzielam poglad Habilitantki, ze
najwazniejszymi osiggni¢ciami sa:

1. Ocena wykorzystania roznych markeréw DNA generowanych w reakcji PCR (w oparciu
o sekwencje mikrosatelitarne i retrotranspozonowe) do okreslenia zaleznosci i
zroznicowania genetycznego pomiedzy S. cereale i gatunkami dzikimi z uwzglednieniem
Secale vavilovii z dodatkowym prazkiem JNK, dajaca mozliwos¢ wykorzystania w
programach hodowlanych.

2. Wykazanie wysokiego podobienstwa miedzy zytem uprawnym a gatunkami dzikimi
(0,37-0,85), co pozwala na oczekiwanie wysokiej skutecznosci krzyzowania i formowania
materialu wyjsciowego dla nowych odmian o pozadanych cechach.

3. Analiza zréznicowania genetycznego miedzy liniami zyta, przy pomocy markerow ISSR i
IRAP, co ukazuje jej potencjalng uzyteczno$é w ustalaniu tozsamosci odmian.

4. Kompleksowa analiza bloku sekwencji powtarzalnych JNK, wystepujacego w niektorych
roslinach S. vavilovii, ktérego wystgpowanie zwiazane jest z obnizeniem ich plodnosci i
zywotnosci:

a. wykazanie podobiefistwa sekwencji JNK do sekwencji 5S rDNA,

b. ukazanie niezwyklej zlozonosci regionu heterochromatyny JNK, niejednorodnej

struktury i obecnos¢ obcych, bardzo réznorodnych sekwencji,

¢. ukazanie, ze sekwencje miedzy JNK wykazaly podobienstwo do genu 5-kinazy

glutaminianu i domniemanej dehydrogenazy alkoholowej pierwotniakéw z rodzaju

Leishmania, do mRNA mitochondrialnego genu biatka rybosomalnego S4 u roslin, do

genu glikoproteiny (G) wirusa IHNV oraz do sekwenciji powtarzalnej zyta

i chromosomu 3B pszenicy,

d. wykazanie, ze sekwencja JNK jest flankowana przez sekwencje powtarzalng R173,

ktora jest charakterystyczna dla genomu zytniego. Obszar ten bezposrednio graniczy

z niekodujgca sekwencja powtarzalng i znajduje sie po obu stronach, przez co moze



petni¢  funkcj¢ izolatora, uniemozliwiajac rozprzestrzenianie si¢ obszaru
heterochromatynowego na przylegle obszary,

e. ustalenie, Ze obszar nietypowego prazka heterochromatynowego - blok JNK, moze
stanowi¢ zespot wadliwych genéw (pseudogenéw) lub elementéw ruchomych, ktore
gromadzone sg gléwnie w jednym miejscu w chromosomie 2RL. Jest to niezmiernie
istotne, poniewaz aktywne pseudogeny moga oddziatywaé regulacyjnie na aktywnosé

gendw poprzez ncRNA.

5 Ukazanie wysokiego poziomu metylacji DNA w taksonach Secale przy zastosowaniu
techniki MSAP, ktory wahat sie od 60% w S. strictum ssp. africanum do 66% w
S. cereale ssp. segetale. Ponadto, bardzo wysokiego poziomu globalnej metylacji
(ELISA), ktéry wynosit od 53% dla S. strictum do 83% dla S. cereale ssp. segetale
i wykazal statystycznie istotne réznice miedzy badanymi taksonami.

6. Potwierdzenie najmniejszego podobienistwa gatunku S sylvestre pod wzgledem
genetycznym i epigenetycznym w poréwnaniu z innymi badanymi gatunkami z
rodzaju Secale.

7. Stwierdzenie, ze podczas ewolucji w rodzaju Secale, przy zwigkszaniu rozmiarow
genomu, szczeg6lnie poprzez dodawanie sekwencji heterochromatynowych, nie musi
dochodzi¢ do zwigkszenia poziomu metylacji DNA.

Wyniki badan, ktére zaplanowano i zrealizowano, przyczynia si¢ do poszerzenia
wiedzy o zréznicowaniu genoméw gatunkéw z rodzaju Secale w oparciu o sekwencje
powtarzalne, ktére sa przydatne w hodowli roélin. Podzielam zdanie Habilitantki, ze
sekwencje powtarzalne generuja istotne roéznice mi¢dzy genomami, ktére moga ukazywacé
powigzania migdzy gatunkami oraz by¢ uzyteczne w praktycznej hodowli zyta i ustalaniu
tozsamosci odmian. Poréwnanie natury i rozmieszczenia sekwencji powtarzalnych pomiedzy
gatunkami mniej lub bardziej spokrewnionymi dostarcza wielu informacji o ich ewolucji i
pozwala na skuteczne wykorzystanie w programach hodowlanych. Znajomo$¢ dystrybucji,
genomowej organizacji, chromosomowej lokalizacji oraz pochodzenia ewolucyjnego
sekwencji powtarzalnych jest niezbedna dla zrozumienia organizacji i funkcjonowania
genomow zaréwno roslinnych jak i zwierzecych. Sekwencje powtarzalne podlegaja szybkiej
ewolucji wykazujac duzg zmienno$¢, wynikajaca z ich amplifikacji, przemieszczania i
mutacji. Pozwala to na ich wykorzystanie jako uzytecznych markeréw molekularnych.
Jednakze, wszystkie te cechy sekwencji powtarzalnych powodujg trudnosci w ich analizie

oraz poznaniu ostatecznych mechanizméw wstawiania i zmiennej dystrybucji w genomie.



Reasumujjac podkre§lam raz jeszcze, ze badania na ktérych skupila si¢
Habilitantka maja duze znaczenie poznawcze i réwniez aplikacyjne. Wnosza nowg
wiedz¢ do omawianego obszaru badan, co pozwala mi stwierdzi¢, ze dr Magdalena
Achrem spelnia w tym zakresie wymogi ustawy o stopniach i tytule naukowym oraz o
stopniach i tytule w zakresie sztuki z 14 marca 2003 r. (Dz.U. Nr 65, poz. 595) z
pozniejszymi zmianami (Dz. U. z 2011 r. nr 84, poz. 455).

Ocena pozostalych osiaggni¢e¢ naukowo-badawczych i wspélpracy naukowej

Poza oméwionym powyzej gldéwnym nurtem badawczym, Habilitantka prowadzilta a
niektore z nich prowadzi nadal, badania w roznych obszarach biologii molekularnej i
cytogenetyki roslin i zwierzat.

Pierwsze prace w dorobku naukowym Habilitantki wigzg sie¢ z tematem badan,
zapoczgtkowanym pod kierownictwem Pani prof. dr hab. Stanistawy Rogalskiej i byly
realizowane przez kilka lat w Katedrze Biologii Komorki, Wydzialu Nauk Przyrodniczych
(obecnie Wydziatu Biologii), Uniwersytetu Szczecinskiego. Prace te dotyczyly gtéwnie analiz
cytogenetycznych réznych gatunkéw z rodzaju Secale, a przede wszystkim linii S. vavilovii.
Roéwnoczesnie poszerzata swoje umiejetnosci o nowe techniki badawcze, ktére wprowadzila
w Katedrze Biologii Komorki m.in. technike fluorescencyjnej hybrydyzacji in situ. Badata
rozmieszczenie genetycznych elementéw ruchomych w chromosomach zyta. Zainteresowania
naukowe koncentrowaly si¢ na problematyce zwigzanej z genomami roslin, zazwyczaj
skupiaty si¢ wokot badan z zakresu biologii i cytogenetyki molekularnej zboz. Jest to gléwny
nurt tematyczny wigkszosci prac i realizowanych projektow. Jednoczesnie rozwijata swoje
zainteresowania dotyczace dynamicznych zmian, szczegdlnie sekwencji powtarzalnych, w
genomach zb6z m.in. X Triticosecale Witt. Uczestniczyla w badaniach, ktére obejmowaly
analiz¢ rearanzacji sekwencji nukleotydowych DNA w genomach mieszancéw i ukazanie
roznic w rozkladzie liczby chromosoméw w badanych liniach oraz okreslanie lokalizacji
retrotranspozonéw w chromosomach. Czg$¢ badan dotyczyla bezposredniej eliminacji
chromosomu/chromatyny z komoérek macierzystych pylku jako aspektu niestabilnosci,
prowadzgcej do nieregularnej mejozy i zaburzen w procesie mejotycznym.

Wykorzystujac umiejetnos¢ prowadzenia prac badawczych z wykorzystaniem analiz
molekularnych, wspétpracowata z pracownikami innych jednostek naukowych Uniwersytetu
Szczecinskiego (US).

Niezwykle istotny, zastugujacy na szczegdlne podkreslenie, zashuguje fakt, ze dr M.
Achrem byla kierownikiem trzech projektow badawczych (KBN - 2, Fundacja Rozwoju
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Systemu Edukacji (FRSE) — 1) oraz dwukrotnie wykonawca w projektach finansowanych
przez KBN oraz Program Operacyjny Zrownowazonego Rozwoju Sektora Rybotoéwstwa i
Nadbrzeznych Obszaréw Rybackich.

W ujeciu liczbowym dorobek publikacyjny Habilitantki (oprécz pigciu publikacji
skladajgcych si¢ na osiagnigcie naukowe) stanowi 10 publikacji indeksowanych w JCR (2
przed doktoratem i 8 po), 10 to publikacje nieindeksowane (wigkszo$¢ anglojezycznych) (3
przed doktoratem i 7 po , 7 prac w recenzowanych wydawnictwach pokonferencyjnych (po
doktoracie) oraz 10 rozdzialtbw w monografiach (6 przed doktoratem, 4 po). Jest réwniez
autorkg 3 rozdzialdéw w podreczniku oraz dwoch rozdzialow skryptu (po doktoracie). Wyniki
badan prezentowata na 17 konferencjach krajowych (10 przed doktoratem, 7 po) oraz 7
migdzynarodowych (3 przed doktoratem, 4 po). Na 10 konferencjach wyglaszata referaty.
Wyniki badan byty publikowane w uznanych czasopismach krajowych i zagranicznych: Acta
Botanica Croatica, Planta, Advance of Cell, The Nucleus, Folia Biologica, Polish Journal of
Natural Sciences, Acta Biologica, Acta Mycologica, Polish Journal of Ecology,
Wydawnictwo Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu i inne.

Wskazniki naukometryczne uzyskane przez dr Magdalene Achrem, w nastgpstwie Jej
dziatalnosci publikacyjnej s3 wysokie i wystarczajace przy postgpowaniu o nadanie stopnia
doktora habilitowanego. Wynosza one (zgodnie z rokiem opublikowania):

* sumaryczny Impact Factor 16,893 (z czego 7,319 przypada na osiggnigcie naukowe),

IF 5-letni 19,653 (z czego 8,324 przypada na osiagniecie naukowe),

e liczba cytowan wg. Web of Science 34 (bez autocytowan 25),

e indeks Hirscha wg. Web of Science 3,

¢ suma punktow wg. listy MNiSW 407 (z czego 115 przypada na osiagniecie naukowe).

Dokonania Habilitantki, zaréwno w ujgciu liczbowym jak i jakosciowym sprawiaja, ze
cieszy si¢ Ona uznaniem w $rodowisku naukowym, o czym $wiadczy powierzanie
wykonywania recenz;ji:

e czterech dla czasopism naukowych o zasiggu miedzynarodowym, indeksowanych w
JCR (Scientia Horticulturae, African Journal of Biotechnology, Turkish Journal of
Botany, Journal of Applied Genetics),

* jednej ekspertyzy ksigzki prof. dr hab. R. Zieminskiej pt. ,Niebinarne i

wielowarstwowe pojecie plei”, na zlecenie Narodowego Centrum Nauki (2018).
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Ocena dorobku dydaktycznego, popularyzatorskiego, organizacyjnego oraz
wspolpracy migdzynarodowe;j

Z przedtozonych dokumentéw wynika, ze prowadzone przez dr Magdaleng¢ Achrem
zajecia dydaktyczne sa zwigzane tematycznie z zakresem Jej zainteresowan badawczych.
Podczas pracy na stanowisku asystenta (1998-2006) i adiunkta (od 2006) prowadzila zaj¢cia
dydaktyczne na Wydziale Biologii Uniwersytetu Szczecinskiego z przedmiotow: Biologia
komorki, Biologia molekularna z cytogenetyka, Cytogenetyka i inzynieria chromosomowa,
Cytogenetyka klasyczna, Biologia chromosomow, Epigenetyka, Genomika i epigenetyczna
regulacja ekspresji genu, Mutacje i mutageneza, Metody badan mikroskopowych, Wplyw
czynnikow srodowiskowych na genom i epigenom (na kierunkach: Biologia, Biotechnologia,
Biologiczne Podstawy Kryminalistyki, Genetyka i inzynieria chromosomowa, Ochrona i
Inzynieria Srodowiska Przyrodniczego, Mikrobiologia). W okresie lat 2009-2018 Habilitantka
byla promotorem 16 prac magisterskich (kierunek: Biotechnologia, Biologiczne Podstawy
Kryminalistyki) oraz 14 prac licencjackich (kierunek: Biotechnologia). Obecnie jest
opiekunem dwoéch oséb wykonujacych prace magisterskie (kierunek: Biotechnologia,
Biologiczne Podstawy Kryminalistyki) oraz jednej osoby wykonujacej prace licencjacka
(kierunek: Biotechnologia). Ponadto, sprawowata opieke nad Sekcjag Cytogenetyki Kota
Naukowego Biologéw Komorki Matrix (2006-2011), byla opiekunem praktyk zawodowych
studentéw Wydzialu Biologii z kierunkéw Biotechnologia (III rok I°) i Genetyka i Biologia
Eksperymentalna (III rok I°). W ramach dziatalnosci dydaktycznej w latach 2006-2011
pelnita funkcje opiekuna roku na kierunku Biotechnologia I i II stopien, natomiast od 2014
roku jest opiekunem roku kierunku Biologia I i II stopien. Analizujac dziatalnos¢
dydaktyczng dr M. Achrem podkresli¢ nalezy fakt dwukrotnego zajecia I miejsca w konkursie
Mentor Wydzialu Biologii na najlepszego nauczyciela akademickiego (2010 i 2016r.),
organizowanym przez Samorzad Studencki Wydziatu Biologii.

Oceniajac dzialalno$¢ dydaktyczng Habilitantki stwierdzam, ze jest Ona czynnym i
bardzo aktywnym nauczycielem akademickim. W tym zakresie spelnia jedng z gléwnych
zasad szkolnictwa akademickiego taczenia dydaktyki z problematyka prowadzonych badan
naukowych. Wypromowanie kilkunastu dyplomantéw uzna¢ mozna za poczatek wlasnej
szkoty naukowe;j.

Dr Magdalena Achrem czynnie angazuje si¢ réwniez w zajecia promujgce i
popularyzujace nauke w srodowisku lokalnym. Wymiernym tego przykladem sa m.in. zajgcia
laboratoryjne z zakresu badan mikroskopowych, cytogenetycznych i biologii molekularnej w

ramach akcji ,,Noc Biologow”, ,,Wiosna Biologow” i ,,Noc NaukowcOw” organizowanych
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przez Wydziat Biologii US (2008-2019). Od 2007 roku aktywnie uczestniczy, a od 2014 roku
jest Koordynatorem Wydzialowym Zachodniopomorskiego Festiwalu Nauki. Prowadzita
wyklady i =zajecia laboratoryjne dla wuczniéw kilku liceow i gimnazjow z woj.
zachodniopomorskiego. Pod Jej opiecka naukowa uczennica XIII LO w Szczecinie Iga
Walkowiak wykonata badania i napisata prace ,,Ocena wplywu inhibitoréw wrzeciona
podzialowego na przebieg metafazy u cebuli zwyczajnej (4llium cepa L.)”, wyrdzniong na
etapie okregowym olimpiady a w 2015 roku zdobyta tytut laureata Olimpiady Biologiczne;j.
Od 2016 roku jest cztonkiem Komitetu Okrggowego Olimpiady Biologicznej w
wojewodztwach zachodniopomorskim i lubuskim.

Dr M. Achrem aktywnie uczestniczy w dzialaniach na rzecz wlasnego Wydziatu i
Uniwersytetu. Potwierdzeniem sg nastepujace fakty:

* czlonek Zespotu Kierunkowego i Wydzialowego ds. Jakosci i Programéw Ksztalcenia
(2008-2017),

* czlonek Rady Wydziatu Biologii (od 2008) a od 2016 roku réwniez czlonek Senatu
Uniwersytetu Szczecinskiego,

* czionek Komisji ds. Wydawnictw Wydziatu Biologii US na okres 2016-2020, od 2015
roku cztonek Rady Monitorujacej projekt badawczy Centrum Biologii Molekularne;j i
Biotechnologii.

Dr. M. Achrem czynnie uczestniczyla lub uczestniczy w kilku programach

migdzynarodowych i krajowych takich m.in. jak:

e INTERREG 5A EWT POLSKA - MEKLEMBURGIA - BRANDRBURGIA 2014-
2020,

* Europejski Fundusz Spoleczny (EFS) poddzialanie 4.1.1 ,Wzmocnienie potencjatu
dydaktycznego uczelni” Programu Operacyjnego Kapitat Ludzki 2007-2013,

* Researchers’ Night-Szczecin Time (228506) w ramach 7. Programu Ramowego UE,
09.2008 i 09.2009.

Habilitantka poglebia swg wiedze oraz doskonali warsztat badawczy, odbywajac

réznego rodzaju staze naukowe w takich osrodkach jak:

* Norwegian University of Life Sciences, Department of Plant and Environmental
Sciences, As, Norwegia (2009 — 3 miesigce),

* Katedra Genetyki Zwierzat i Podstaw Hodowli Zwierzat, Akademia Rolnicza w
Poznaniu (dwukrotnie po dwa tygodnie) lata 1999 i 2000,

* Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu (jeden tydzien),
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a takze uczestniczac w konferencjach naukowych t.j.:

* 8th Eucarpia rye meeting, Rostok (2006),
* Fourth European Cytogenetics Conference, Bolonia (2003).
Habilitantka jest czlonkiem Polskiego Towarzystwa Genetycznego oraz Polskiego
Towarzystwa Genetyki Konserwatorskiej Lutreola.
Na przestrzeni lat 2011-2018 Habilitantka zostata kilkakrotnie wyrézniona m.in.
dwiema nagrodami zespotlowym JM Rektora Uniwersytetu Szczecinskiego 11 i III stopnia za

szczegolne osiggnigcia naukowe i dydaktyczne.

Podsumowanie i wniosek koricowy

Reasumujgc stwierdzam, ze przedstawione przez dr Magdaleng Achrem osiagniecia
naukowe (5 publikacji), realizowana pozostala tematyka badawcza oraz dzialalnosé
dydaktyczna, organizacyjna i popularyzujaca wiedze jednoznacznie $wiadczg, ze jest Ona
przygotowana do samodzielnej pracy badawczej. Potrafi umiejetnie tgczyé badania z
nauczaniem — dydaktyka, organizowa¢ warsztat badawczy i efektywnie publikowaé w
uznanych wydawnictwach naukowych. Jej dorobek naukowy, w tym przedstawione
osiggnigcie stanowig znaczacy wklad w rozw6j nauk rolniczych w dyscyplinie agronomia.

Z pelnym przekonaniem wyrazam poglad, ze dr Magdalena Achrem spelnia wymogi
stawiane kandydatom do stopnia doktora habilitowanego, okreslone w ustawie o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki z dnia 14 marca
2003 roku (Dz. U. z 2017 r. poz. 1789) oraz w Rozporzadzeniu Ministra Nauki i Szkolnictwa
Wyzszego z dnia 1 wrzesnia 2011 r. w sprawie kryteriow oceny osiagnigé osoby ubiegajacej
si¢ 0 nadanie stopnia doktora habilitowanego (Dz. U. 196, poz. 1165).

Uwzgledniajac powyisze wnosz¢ o dopuszczenie dr Magdaleny Achrem do
dalszych etapéw postepowania kwalifikacyjnego przy ubieganiu si¢ o stopienn naukowy

doktora habilitowanego nauk rolniczych.

Lublin, 21.10.2019 Prof. dr hab. Daniela Gruszecka
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