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1. Imie i nazwisko: Agnieszka Tomkowiak

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

16.11.2007 — uzyskanie stopnia naukowego doktora nauk rolniczych w zakresie agronomii,
nadany decyzjg Rady Wydzialu Rolniczego Akademii Rolniczej im. Augusta
Cieszkowskiego w Poznaniu.

Temat rozprawy doktorskiej: Badanie zaleznos$ci dystansu genetycznego
form rodzicielskich z efektem heterozji.

Promotor: prof. dr hab. Zbigniew Broda

Recenzenci: prof. dr hab. Andrzej Wojciechowski oraz prof. dr hab. Tadeusz
Adamski.

5.06.2003 — uzyskanie tytulu zawodowego magistra inzyniera, specjalizacja: genetyka i
hodowla ro$lin. Praca magisterska wykonana w Katedrze Genetyki i Hodowli
Roslin, Akademii Rolniczej im. Augusta Cieszkowskiego w Poznaniu.

Temat pracy magisterskiej: Molekularna i cytogenetyczna analiza
podwojonych haploidow (DH) pszenicy ozimej Triticum aestivum L ssp.
vulgare.

Promotor: prof. dr hab. Zbigniew Broda.

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

1.10. 2012 — do chwili obecnej - adiunkt w Katedrze Genetyki i Hodowli Roslin na
Wyadziale Rolnictwa i Bioinzynierii Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu.

1.04.2009 — 30.09.2012 - specjalista w Katedrze Genetyki i Hodowli Roslin na Wydziale
Rolnictwa 1 Bioinzynierii Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu.

3.07. 2006 — 31.03.20009 - referent techniczny w Katedrze Genetyki i Hodowli Roslin
Akademii Rolniczej im. Augusta Cieszkowskiego w Poznaniu.
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4. Omowienie osiagnie¢¢, o ktorych mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 Ustawy.

Tytul osiagniecia naukowego — jednotematycznego cyklu publikacii pod wspdélnym tytutem:

Analiza genetycznych uwarunkowan zwiazanych z efektem heterozji kukurydzy (Zea
mays L.) z wykorzystaniem metod biotechnologicznych.

Wykaz publikacji (P) wschodzacych w sktad osiagniecia naukowego:

P1 Tomkowiak A., Broda Z., Molinski K., Molifska-Glura M. 2010. Attempt to adapt a
statistical model for the heterosis effect in maize F1 hybrids depending on the genetic distance
of parental forms. — Plant Breeding and Seed Science IHAR Nr 62: 43-56.

Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na: opracowaniu koncepcji badawczej, pomiarach biometrycznych w
doswiadczeniu polowym, wykonaniu analiz laboratoryjnych, interpretacji wynikow oraz napisaniu manuskryptu.

Punktacja wg MNiSW (2010): 6

P2 Tomkowiak A., Bocianowski J., Kowalczewski P.L. 2020. Dependence of the heterosis
effect on genetic distance, determined using various molecular markers. Open Life Sciences
15: 1-11.

Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na: opracowaniu koncepcji badawczej, zaplanowaniu doswiadczenia
polowego, wykonaniu pomiarow biometrycznych na analizowanym materiale roslinnym, wykonaniu analiz
laboratoryjnych, wspoludziale w przeprowadzeniu analiz statystycznych, interpretacji wynikow oraz napisaniu
manuskryptu.

Punktacja wg MNiISW (2019): 40 IF (2018): 0,504 IF (5-letni): 0,583

P3 Tomkowiak A., Bocianowski J., Radzikowska D., Kowalczewski P. L. 2019. Selection of
parental material to maximize heterosis using SNP and SilicoDarT markers in maize. Plants
8(9): 349.

Moj wkltad w powstanie tej pracy polegat na: opracowaniu koncepcji badawczej, zaplanowaniu doswiadczenia
polowego, wykonaniu pomiarow biometrycznych na analizowanym materiale roslinnym, wspotudziale w
przeprowadzeniu analiz laboratoryjnych, interpretacji wynikow, napisaniu manuskryptu.

Punktacja wg MNiSW (2019): 70 IF (2018): 2,632 IF (5-letni): n/a

P4 Bocianowski J., Nowosad K., Tomkowiak A., 2019. Genotype — environment interaction
for seed yield of maize hybrids and lines using the AMMI model. Maydica 64(2)

Moj wktad w powstanie tej pracy polegal na: wspétudziale w opracowaniu koncepcji badawczej, zaplanowaniu
doswiadczenia polowego, wspotudziale w przeprowadzeniu analiz statystycznych, wspotudziale w interpretacji
wynikow oraz napisaniu manuskryptu

Punktacja wg MNiSW (2019): 40 IF (2018): 0,578 IF (5-letni): 0,667

P5 Tomkowiak A., Bocianowski J., Wolko L., Adamczyk J., Mikotajczyk S., Kowalczewski
P. L. 2019. Identification of Markers Associated with Yield Traits and Morphological
Features in Maize (Zea mays L.). Plants 8(9): 330.

Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na: opracowaniu koncepcji badawczej, zaplanowaniu doswiadczenia
polowego, interpretacji  wynikow, napisaniu manuskryptu, wspotudziale w przeprowadzeniu analiz
laboratoryjnych, wspotudziale w przeprowadzeniu analiz statystycznych.

Punktacja wg MNiSW (2019): 70 IF (2018): 2,632 IF (5-letni): n/a
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Lacznie dla ww. cyklu publikacji:
Suma punktow MNiSW prac wchodzacych w sktad osiggnigcia naukowego: 224
Suma punktow IF prac wchodzacych w sktad osiggniecia naukowego: 6,346

Niezaleznie od powyzszego zestawienia, wykaz i kopie monotematycznego cyklu publikacji
stanowigcego osiggnigecie naukowe oraz o$wiadczenia wspolautoréw  okre$lajace
indywidualny wkiad kazdego z nich w powstanie tych publikacji zamieszczono w
zatgcznikach nr 5 i nr 6.

Szczegdlowe omOwienie osiagniecia naukowego, ktore zostato opisane w ww. pracach.

Wprowadzenie

Kukurydza Zea mays L., zaliczana jest do jednego z najwazniejszych i najstarszych
gatunkoéw roélin uprawnych. Zostala udomowiona w regionie Ameryki Srodkowej, gdzie
uprawiana jest od ok. 4,5 tysiecy lat. Zasieg uprawy kukurydzy jest bardzo szeroki poniewaz
uprawiana jest pomi¢dzy 50°N a 40°S. Gatunek ten dobrze toleruje i adaptuje si¢ W
warunkach tropikalnych z duza iloscig opadow. Do Europy kukurydza zostata sprowadzona
przez Kolumba, a w ciggu kolejnych 300 lat stata si¢ bardzo popularna na swiecie. Obecnie
kukurydza wraz z pszenicga oraz ryzem naleza do najwazniejszych gospodarczo gatunkéw
zboz (Betran i in.2003). Duzy wplyw na wzrost znaczenia kukurydzy ma jej wysoki potencjat
produkcyjny oraz mozliwo$¢ wszechstronnego uzytkowania plonéw (zrodlo pozywienia,
surowiec przemystowy, rozne rodzaje paszy dla zwierzat). Powierzchnia uprawy kukurydzy
na §wiecie w ostatnich latach waha si¢ od 140 do 145 mln ha, z kolei jej produkcja przekracza
600 min ton ziarna. Nieustajacy wzrost zasiegu uprawy kukurydzy zwigzany jest z postepem
hodowlanym, ktéry miedzy innymi polega na wykorzystaniu zjawiska heterozji oraz
tworzeniu mieszancéw o mniejszych wymaganiach klimatycznych (Shehata i in. 2009, Berili i
in. 2011, Herzog i in. 2014). Bardzo istotny jest rowniez dostep do coraz nowoczesniejszych
metod hodowlanych 1 technologii uprawy. Nieustannie rosnie zapotrzebowanie na nowe
odmiany kukurydzy, co sprawia, ze jest ona obiektem intensywnych badan genetyczno—
hodowlanych.

Prowadzac badania genetyczno-hodowlane nalezy zwrdci¢ uwage na specyfike
genomu kukurydzy, ktory jest mniejszy od genomu pszenicy i wynosi 2n = 20; 1C = ok. 2.4—
2.8 X 109pg; ok 59 tys. genéow (Messing i in. 2004). Charakterystyczng cechg genomu
kukurydzy sa wezty chromosomowe (ang. knobs) oraz dodatkowe chromosomy B, ktore sg
zdecydowanie krotsze od chromosomoéw A. Przyjmuje si¢, ze chromosomy B sg nieczynne
genetycznie. Kukurydza wykazuje takze predyspozycje do mutacji niektorych loci, rowniez
tych, ktore warunkujg istotne cechy rolnicze. Genom kukurydzy charakteryzuje si¢ rowniez
duzym polimorfizmem, a w wielu analizowanych loci identyfikuje si¢ po kilka alleli. Jak
wynika z opracowania Messinga 1 in. (2004) regiony genowe zajmuja zaledwie 7,5% catego
genomu kukurydzy, natomiast powtarzalne frekwencje to ok. 58% genomu, z czego 56% to
retrotranspozony, a reszta to transpozony (mobilne fragmenty genomu) kontrolujace
aktywnos¢ wielu gendow strukturalnych. Bardzo istotnym zjawiskiem genetycznym dla
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hodowcow jest heterozja plonu ziarna. Mimo, ze zjawiskiem heterozji od prawie stu lat
zajmowalo si¢ i1 nadal zajmuje wielu naukowcow, zagadnienie to nie zostalo do konca
poznane.

Heterozja jest terminem genetycznym okreslajgcym korzystne nastepstwo
krzyzowania, ktorym jest wigor pierwszego pokolenia mieszancoéw. Zainteresowanie si¢
bujnos$cig mieszancoéw i jej praktycznym wykorzystaniem rozpoczeto sie w 1880 roku, kiedy
Beal stwierdzil i opisatl istnienie wigoru mieszancéw po skrzyzowaniu dwoch odmian
populacyjnych. Bardzo czgsto znaczenie gospodarcze zjawiska heterozji mozna wykazac bez
analiz statystycznych, poniewaz jej objawy bywaja uderzajace. Mimo, ze zjawisko heterozji
przynosi wymierne korzysci ekonomiczne niestety nie mozna go utrwali¢. Wyjatek stanowig
ro$liny rozmnazane wegetatywnie np. banany, w przypadku ktérych produkcja zostata
zdominowana przez dwa rozmnazane wegetatywnie mieszance.

Bardzo czesto, cho¢ nie zawsze, zjawisko heterozji dotyczy cech ilo$ciowych np.
plonowania roslin. Heterozja plonu ziarna jest glownym celem hodowlanym mimo, ze
niewiele wiemy jak efekty heterozji wplywaja na komponenty plonu. Wielu autorow
dowodzi, ze plon ziarna jest cecha o niskiej odziedziczalno$ci, a brak korelacji pomiedzy
poziomem plonowania linii rodzicielskich i ich mieszancow pokolenia F; jest efektem
dominacji i naddominacji genow (Hochholdinger i in. 2007). W niektorych kombinacjach
doswiadczalnych pomimo istotnosci efektow addytywnych, udziat efektow nieaddytywnego
dzialania gendw w genetycznej wariancji plonu mieszancéw pokolenia F; czesto przekraczat
80%. Okazato si¢, ze efekty interakcji ze Srodowiskiem mialy wptyw na ekspresj¢ dzialania
genow (Malvar i in. 2004). W niniejszym opracowaniu zostang réwniez przedstawione
badania na temat interakcji genotypowo—srodowiskowych w kontekscie wysokosci
plonowania form mieszancowych.

W ostatnim dziesiecioleciu wielu naukowcoéw (Baird i in. 2008, Guo i in. 2013, Benke
I in. 2015) w swoich badaniach wykorzystato metody biologii molekularnej do wykrywania i
zlokalizowania loci determinujacych plon ziarna i cechy struktury plonu u kukurydzy. Nadal
jednak prowadzone sg intensywne badania nad poszukiwaniem nowych markerow, ktore
bylyby sprzgzone z plonem 1 jego komponentami. Jak wynika z r6znych badan regiony QTL
(ang. quantitatve trait loci) zwigzane z plonem ziarna i jego komponentami roztozone sg po
calym genomie. Z badan prowadzonych przez Beavis i in. (1994) wynika, ze najwiecej QTL
zwigzanych z plonem ziarna kukurydzy znajduje si¢ na chromosomach 1S, 1L, 2S, 5S, 6L
oraz 8L. Autor ten analizowal rowniez inne cechy takie jak np. masa hektolitra, dla ktorej
zlokalizowat regiony QTL na chromosomach 1S, 2S, 3S oraz 5S. Podobne zaleznosci
obserwowali takze w trakcie swoich badan Austin i in. (2001) oraz Melchinger i in. (1998).
Badania zwigzane z identyfikacjag QTL dla cech struktury plonu prowadzili réwniez Ribaut i
in. (1996) oraz Veldboom i in. (1994), identyfikowali oni regiony zwigzane z takimi cechami
jak: liczba rzedow ziarniakéw (chromosomy 1L, 4L, 5L, 9S), liczba kolb z rosliny
(chromosomy 1S, 1L, 3S, 3L, 6L, 8L), dtugo$¢ kolby (chromosomy 1S, 1L, 3S, 3L, 5S, 6L,
8L) oraz srednica kolby (chromosomy 1L, 2L, 4L, 7L, 8L). W opisie badan witasnych
réwniez przedstawitam wyniki dotyczace identyfikacji nowych markeréw SNP (ang. single
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nucleotide polymorphism) i SilicoDArT (ang. Diversity Arrays Technology) zwigzanych z
plonem ziarna oraz cechami struktury plonu kukurydzy.

Prowadzone intensywnie analizy molekularne u kukurydzy skupiaja si¢, nie tylko na
identyfikacji nowych markeréow oraz regionow QTL, ale rowniez w kregu zainteresowan
hodowcow analizami DNA lezy poszukiwanie metod umozliwiajacych dobor komponentow
rodzicielskich do krzyzowan heterozyjnych (Tang i in. 2009). W tym przypadku chodzi o
znalezienie zwiazku pomigdzy plonem mieszanca F; a heterogennoscia loci — markerow dla
jego form rodzicielskich. Powszechnie wiadomo, ze o sukcesie hodowlanym decyduje dostep
do materiatéw wyjsciowych o duzej roznorodnosci genetycznej poniewaz dobrze rozpoznany
I podzielony na grupy heterotyczne materiat wyjsciowy skutkuje obnizeniem kosztéw catego
procesu hodowli mieszancow (Barata i in. 2006). Materialy ro$linne mozemy podzieli¢ na
grupy heterotyczne wedlug nastgpujacych kryteriow: pochodzenie genetyczne (rodowdd),
wyniki krzyzowania w ukladach diallelicznych, pochodzenie geograficzne. Niestety
przedstawione kryteria podziatu sg obarczone pewnymi wadami. W wyniku krzyzowania, w
uktadzie diallelicznym otrzymujemy duzo informacji o posiadanym materiale, ale sa to
metody bardzo kosztowne. Wnioskowanie o zréznicowaniu genetycznym na podstawie
pochodzenia geograficznego jest rowniez zawodne ze wzgledu na wymiane miedzynarodowsa
materiatdw hodowlanych. W przypadku pochodzenia genetycznego nie zawsze mamy dostep
do pelnej informacji rodowodowej. W zwiagzku z powyzszym, w ostatnich latach probuje si¢
selekcjonowaé komponenty rodzicielskie do krzyzowan heterozyjnych w oparciu o
podobienstwo genetyczne pomiedzy liniami rodzicielskimi, wyznaczone przy pomocy
markeréw molekularnych.

W dobie dynamicznego rozwoju technik molekularnych mamy dostgp do wielu
narzedzi 1 metod biotechnologicznych, niemniej niewiele jest naukowych opracowan dla
kukurydzy, w ktorych znalaztoby si¢ pordwnanie najbardziej popularnych technik 1 opisane
byloby ich wykorzystanie w analizach tego samego materialu roslinnego. W opracowaniach
naukowych wykorzystywane sa rowniez réoznego rodzaju analizy statystyczne 1 mierniki. W
zwigzku z powyzszym, W niniejszym autoreferacie opisane zostaty wyniki badan wlasnych,
ktére dotycza pordwnania réznych techniki molekularnych oraz r6znych metod 1 miernikow
statystycznych, ktore beda mogty zosta¢ wykorzystane w hodowli heterozyjnej kukurydzy.

Tematyka zwigzana z hodowlg heterozyjng od 15 lat znajduje si¢ w obszarze moich
zainteresowan. W 2005r. wspolnie z promotorem mojej pracy doktorskiej prof. dr hab.
Zbigniewem Broda otrzymaliSmy pierwszy grant (promotorski) pt. ,,Badanie zaleznoS$ci
dystansu genetycznego form rodzicielskich z efektem heterozji.” W prowadzonych w tym
projekcie badaniach po raz pierwszy podjetam si¢ proby wnioskowania o wielkosci efektu
heterozji mieszancow Fi1 u kukurydzy, Zyta i pszenzyta na podstawie podobiefistwa
genetycznego pomiedzy ich komponentami rodzicielskimi. Poczatkowo opieralam si¢ na
stosunkowo prostych analizach molekularnych typu RAPD (ang. Random Amplification of
Polymorphic DNA) i AFLP (ang. Amplified Fragment Length Polymorphism). W kolejnych
czterech projektach w swoich badaniach zaczetam wykorzystywaé coraz nowsze narzedzia
molekularne, ktére pozwolily mi na uzyskanie bardzo interesujacych wynikéw, ktore
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szczegblowo zostaly przeze mnie opisane w monotematycznym cyklu publikacji stanowigcym
osiggniecie, o ktorym mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 Ustawy.

Hipoteza badawcza i cel badan

Zgodnie z glowna hipotezag badawczg zastosowanie nowoczesnych metod
biotechnologicznych takich jak roézne typy markerow molekularnych (RAPD, AFLP, SSR,
SNP, SilicoDArT) oraz sekwencjonowanie nowej generacji, potaczone z mapowaniem
asocjacyjnym pozwoli na wstepng selekcje komponentéw rodzicielskich do krzyzowan
heterozyjnych. Pozwoli to rowniez ustali¢ stopien podobienstwa miedzy liniami wsobnymi w
przypadku kiedy nie posiadamy informacji o rodowodzie lub informacje te sa niepetne.
Dzigki technikom molekularnym, mozliwe bedzie réwniez identyfikowanie nowych,
skutecznych markerow molekularnych lub regionéw QTL sprz¢zonych z plonem i cechami
struktury plonu, ktore pozwolg ograniczy¢ kosztowne i pracochtonne krzyzowanie w
uktadach diallelicznych. Wszystko to pozwoli na ograniczenie czasu i kosztéw wyhodowania
nowych odmian kukurydzy.

Prezentowany cykl publikacji jest wynikiem badan, ktére prowadzitam od 2005r. w
Katedrze Genetyki i Hodowli Roslin, a ktore koncentrowaty si¢ na: wyborze modeli
statystycznych dla efektu heterozji u mieszancow kukurydzy w zaleznosci od odlegltosci
genetycznej form rodzicielskich, wykorzystaniu wielu technik molekularnych i miernikow
statystycznych w celu okreslenia zaleznosci efektu heterozji od odleglosci genetycznej,
analizie interakcji genotypowo-srodowiskowej w prowadzonych do$wiadczeniach z
wykorzystaniem modelu AMMI oraz identyfikacji nowych markerow SNP i SilicoDAIT z
wykorzystaniem metody sekwencjonowania nowej generacji.

Publikacje wchodzace w sktad osiagnigcia naukowego zostaly oznaczone literg P
(publikacja) oraz cyframi arabskimi zgodnymi z wykazem publikacji np. P1 — publikacja
pierwsza w wykazie.

Nadrzednym celem badan wchodzacych w sktad publikacji stanowigcych osiagnigcie
naukowe byta szeroka analiza genetycznych uwarunkowan zwigzanych z efektem heterozji
kukurydzy (Zea mays L.).

Glowny cel badawczy skladal si¢ a ponizszych celow szczegdtowych:

1° Predykcja wielkosci efektu heterozji (z wykorzystaniem modeli matematycznych) na
podstawie dystansu genetycznego pomig¢dzy komponentami rodzicielskimi mieszancow Fi
kukurydzy (P1).

2° Wytypowanie najskuteczniejszych systemow markerow molekularnych sposroéd technik
RAPD, AFLP i1 SSR oraz miernikow statystycznych stuzacych do podziatu materiatu
ro$linnego na grupy heterotyczne lub selekcji komponentow rodzicielskich do krzyzowan
heterozyjnych (P2).

3° Ocena przydatnosci markerow molekularnych SNP oraz SilicoDArT do selekcji
komponentow rodzicielskich do krzyzowan heterozyjnych (P3)
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4° Analiza interakcji genotypowo—s$rodowiskowych w konteks$cie wysokosci plonowania
form rodzicielskich i mieszancowych kukurydzy (P4).

5° Identyfikacja i charakterystyka nowych markerow SNP i SilicoDArT zwigzanych z plonem
oraz cechami struktury plonu kukurydzy (P5).

Material roslinny

Materiat roslinny do badan zostal przekazany Katedrze Genetyki i Hodowli Roslin
przez Hodowle Roslin Smolice Sp. z 0. 0. Grupa IHAR oraz Matopolska Hodowle Roslin sp.
Z 0.0.. W sktad materiatu roslinnego w pierwszej publikacji (P1) wchodzito 10 mieszancow
F1 z czego 3 stanowily zarejestrowane juz odmiany wraz z 16 liniami rodzicielskimi. Kolejne
doswiadczenia realizowane byly na materiatach roslinnych, w sktad ktorych wchodzito 13
odmian mieszancowych wraz z 19 liniami rodzicielskimi (P2, P3 i P4) oraz 62 linie wsobne
(P5). Wsrdd analizowanych linii byly zaréwno formy o ziarnie szklistym (flint) oraz
zgboksztattnym (dent). Linie o ziarnie typu flint nalezaly do réznych grup pochodzeniowych.
Pierwsza z nich to grupa F2 (spokrewniona z linig F2, ktora zostata wyhodowana w INRA we
Francji i pochodzita z populacji Lacaune). Druga grupa o nazwie EP1 spokrewniona jest z
linig EP1, wyhodowana w Hiszpanii z populacji z Pirenejow. Kolejng grupa pochodzeniowa
byta grupa o nazwie German Flint (wyhodowana z lokalnej populacji niemieckiej) oraz linie
pochodzace z Kanady (z linii Inra258). Linie 0 ziarnie typu dent rowniez nalezaty do réznych
grup pochodzeniowych ze Stanéw Zjednoczonych: Iowa Stiff Stalk Synthetic (BSSS), lowa
Dent (ID) oraz Lancaster. Analizowane byty rowniez linie wsobne o ztozonym pochodzeniu
wyhodowane z r6znych populacji wyjsciowych oraz linie o nieznanym pochodzeniu.

Wyniki prowadzonych badan

Hodowla heterozyjna w Polsce podobnie jak w wielu innych krajach na $wiecie
zajmuje priorytetowe miejsce. Niestety wciaz niewiele wiemy o fenomenie heterozji i jego
mechanizmach. Mozemy jedynie wykorzysta¢ wigor mieszancow F; w celu stworzenia
odmian heterozyjnych. Jest to bardzo wazny problem dla metodologii hodowli roslin.
Oczekuje sig, ze postep hodowlany mozna uzyska¢ poprzez badania genoméw jadrowych,
plazmondéw oraz analiz¢ ich wspolzaleznosci 1 interakcji ze Srodowiskiem. Jak wspominatam
wyzej zagadnieniem tym zajmuje si¢ od 2005 roku. W tym czasie wielu autorow (Becker i
Link 2000, Broda i in. 2002) w swoich badaniach stwierdzato, ze markery molekularne sg
najbardziej efektywnym narzgdziem stuzacym do okreslenia dystansu genetycznego
pomiegdzy liniami rodzicielskimi. Twierdzili jednocze$nie, Zze analiza dystansu genetycznego
pomiedzy komponentami rodzicielskimi umozliwi prognoze¢ efektywnos$ci tworzenia nowych
odmian mieszancowych wykazujacych z punktu widzenia hodowli wazne uzytkowo cechy.

Pojawili si¢ rowniez przeciwnicy tych teorii, ktoérzy byli zdania, Ze detekcja
podobienstwa genetycznego pomigdzy komponentami rodzicielskimi, w oparciu o markery
molekularne bywa niewystarczajagca w tworzeniu odmian mieszancowych (Melchinger i in.
1999, Fu i in. 1999). W zwiazku z powyzszym podjetam si¢ analizy tego zagadnienia,
zaktadajac doswiadczenie obejmujace trzy gatunki a mianowicie: zyto, pszenzyto i
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kukurydze. Na podstawie uzyskanych wowczas wynikow wnioskowatam, ze testowane
przeze mnie markery molekularne AFLP i RAPD mogg by¢ uzyteczne w prognozowaniu
formut mieszancow tylko w przypadku kukurydzy, natomiast nie znajduja zastosowania w
wyborze komponentow rodzicielskich do krzyzowan dla zyta 1 pszenzyta. Moga by¢ jednak
wykorzystane w tych dwoch gatunkach do grupowania linii o niepelnych danych na temat
pochodzenia. Jak wykazatly badania w przypadku zyta i pszenzyta dobor linii rodzicielskich
do krzyzowan heterozyjnych powinien odbywac¢ si¢ glownie w oparciu o analiz¢ istniejgcego
pomi¢dzy nimi pokrewienstwa. Linie te powinny by¢ rowniez testowane w warunkach
polowych. Obiecujace wyniki, ktore otrzymatam dla kukurydzy zainspirowaty mnie do
podjecia dalszych, bardziej szczegotowych badan na tym gatunku. W wyniku moich dalszych
analiz powstato pig¢ publikacji stanowigcych osiaggnigcie naukowe.

1° Predykcja wielkoSci efektu heterozji (z wykorzystaniem modeli matematycznych) na
podstawie dystansu genetycznego pomiedzy komponentami rodzicielskimi mieszancow
F1 kukurydzy

W kolejnych badaniach, ktore dotyczyty kukurydzy zwigkszono liczbe testowanych
starterow RAPD i AFLP (P1). Dla markerow RAPD wyselekcjonowane startery
wygenerowaly 72 produkty polimorficzne, $rednio jeden starter generowat od 3 do 9
produktéw roznicujacych linie rodzicielskie. Najbardziej efektywnym starterem, ktory
najsilniej roznicowal badane genotypy byt starter OPA 14 (9 produktow polimorficznych). W
przypadku markerow AFLP wyselekcjonowano kombinacje starterow, ktore wygenerowaty
56 produktow polimorficznych. Jedna kombinacja starterow generowatla $rednio od 5 do 16
produktow roznicujacych. Najwiekszy polimorfizm uzyskano z zastosowaniem kombinacji
starterow E-ACG, M-CAC. Warto$¢ dystansu genetycznego pomiedzy liniami rodzicielskimi
mieszancéw F1 kukurydzy okre§lonego przy pomocy markerow RAPD miescita si¢ w
zakresie od 64% do 93%. Markery molekularne AFLP pozwolity na okreslenie dystansu
genetycznego, ktory miescit si¢ w zakresie od 78% do 96% (P1). Dla linii rodzicielskich i
mieszancéw zatozono réwniez doswiadczenie polowe, na podstawie ktorego zostata
oszacowana wielkos¢ efektu heterozji. Mieszancami, u ktorych zaobserwowano najwyzszy
efekt heterozji (liczony wzgledem lepszego rodzica) dla analizowanych cech struktury plonu
byty: S160XS336A, S245XS41789, Grom oraz Brda. Pod wzgledem wszystkich
analizowanych cech plonotworczych oraz samego plonu ziarna, mieszance te przewyzszaty
istotnie linie rodzicielskie. Na szczegdlng uwagg zastuguja obie analizowane odmiany, czyli
mieszaniec Brda, w przypadku ktorego efekt heterozji wahat si¢ od 144% dla $rednicy rdzenia
kolby do 344% dla masy ziarna z kolby oraz mieszaniec Grom, dla ktorego efekt heterozji
miescit si¢ w zakresie od 123% dla MTN do 269% dla masy ziarna z kolby. W przypadku
pozostatych mieszancoOw na uwagg zastuguje fakt, ze wykazywaty one istotny efekt heterozji
dla plonu ziarna. Podobne wyniki obserwowano dla heterozji liczonej wzgledem $redniej
wartosci cechy obu linii rodzicielskich. Wigor mieszancow mozna bylo rowniez
zaobserwowaé¢ w warunkach polowych, w trakcie wzrostu i rozwoju roslin. Podczas
dokonywania pomiarow biometrycznych réwniez zauwazono istotne réznice w wielkosci
organow generatywnych. Mieszance F1 odznaczaly si¢ zdecydowanie wigkszymi kolbami w
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poréwnaniu do linii rodzicielskich. Na podstawie uzyskanych wynikéw podjeto probe
dopasowania odpowiedniej funkcji matematycznej w celu opisania powyzszych zaleznosci
(P1). Zabieg ten miat pomoc w ewentualnej predykcji efektu heterozji na podstawie dystansu
genetycznego pomiedzy liniami wsobnymi. Funkcja opisujaca zaleznos¢ efektu heterozji
(liczonego wzgledem lepszego rodzica oraz liczonego wzgledem $redniej wartosci cechy obu
linii rodzicielskich ) dla plonu, od dystansu genetycznego okreslonego przy uzyciu markerow
molekularnych RAPD byt wiclomian trzeciego stopnia. Wykorzystujac tg funkcje, mozna
podjac probe predykceji efektu heterozji w oparciu o warto$¢ dystansu genetycznego pomigdzy
komponentami rodzicielskimi, mieszczgcego si¢ w zakresie od 64% do 93%. Wspotczynnik
dopasowania funkcji (r%) dla markeréw RAPD wynosit 0,57. Dla markerow AFLP funkcja
opisujacag zaleznos$¢ efektu heterozji (liczonego wzgledem lepszego rodzica oraz liczonego
wzgledem $redniej wartosci cechy obu linii rodzicielskich) dla plonu byt rowniez wielomian
trzeciego stopnia. Wykorzystujgc t¢ funkcje, mozna podjac probe predykcji efektu heterozji w
oparciu o warto$¢ dystansu genetycznego pomigdzy komponentami rodzicielskimi,
mieszczacego si¢ w zakresie od 78% do 96%. Dla markerow AFLP wspotczynnik
dopasowania funkcji (r?) wynosit 0,97 i byl wyzszy od wspotczynnika dopasowania funkcji
dla markerow RAPD i dokladniej opisywal t¢ zaleznos¢ (P1l). W $wietle tych badan
wnioskowalam, Zze markery molekularne AFLP i RAPD moga by¢ uzyteczne w wyborze
komponentéw rodzicielskich do krzyzowan dla kukurydzy ale przy jednoczesnym
uwzglednieniu pochodzenia tych komponentow. Do predykcji wielkosci efektu heterozji
mozna wykorzysta¢ wielomian trzeciego stopnia. Wyniki te rzucily nowe $wiatlo na
zagadnienie zaleznoSci efektu heterozji i podobienstwa (dystansu) genetycznego,
niemniej stanowily jedynie wstepne rozpoznanie w tym temacie.

2° Wytypowanie najskuteczniejszych systemow markerow molekularnych sposrod
technik RAPD, AFLP i SSR oraz miernikéw statystycznych stuzacych do podzialu
materialu roslinnego na grupy heterotyczne lub selekcji komponentow rodzicielskich do
krzyzowan heterozyjnych

Poniewaz obecnie dysponujemy wieloma technikami molekularnymi oraz szeregiem
roznych platform 1 narzedzi zarowno statystycznych jak 1 bioinformatycznych pojawito si¢
kolejne pytanie, czy wszystkie proponowane metody sga jednakowo uzyteczne W
rozwigzywaniu okreslonych probleméw naukowych, w tym przypadku oszacowania zwigzku
pomigdzy podobienstwem genetycznym komponentéw rodzicielskich, a efektem heterozji
form mieszancowych. W zwiazku z powyzszym zaproponowatam koncepcj¢ nowych badan,
ktore zostaly przedstawione w publikacji (P2). W celu poprawnego wnioskowania
zwigkszono liczbe analizowanych genotypdw oraz zalozono dwuletnie dos§wiadczenie polowe
w dwoch lokalizacjach. Zwigkszeniu ulegla rowniez liczba narzedzi molekularnych oraz
rozwigzan statystycznych.

Celem analiz w publikacji P2 byto zbadanie zaleznosci miedzy wielkoscia efektu
heterozji mieszancow F1, a podobienstwem genetycznym pomiedzy komponentami
rodzicielskimi  kukurydzy. W badaniu wykorzystano trzy rézne typy markerow
molekularnych: SSR, AFLP i RAPD. Podobienstwo genetyczne pomig¢dzy liniami wsobnymi
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dla trzech réznych typow markeréw obliczono przy uzyciu pigciu wspotczynnikéw m.in.
Jaccarda, Kulczynskiego, Nei, Rogersa oraz Sokala i Michenera. W celu wybrania najlepszej
techniki molekularnej i miernika statystycznego analizowano korelacje podobienstwa
genetycznego miedzy komponentami rodzicielskimi z efektem heterozji form mieszancowych
F1. Jezeli chodzi o wielko$¢ efektu heterozji najplenniejszymi mieszancami byly Narew i
Popis. Wykazaty one najwickszy znaczacy efekt heterozji dla wigkszos$ci cech struktury plonu
zarowno w 2013 jak 1 2014 roku w miejscowosci Lagiewniki (50°47°27°N, 16°50°40°’E).
Mieszaniec Narew rowniez charakteryzowal si¢ najwigkszym efektem heterozji w
miejscowosci Smolice (51°42°20.813°N, 17°9°57.405°’E) w 2013r. Natomiast w 2014r.
najwyzej plonujacym mieszancem w Smolicach byt Kozak. W kolejnym etapie analiz na
podstawie rodowodu udostepnionego mi przez HR Smolice oszacowalam stopien
spokrewnienia pomig¢dzy liniami wsobnymi stanowigcymi komponenty rodzicielskie
mieszancow (P2). Okreslenie stopnia spokrewnienia umozliwito mi weryfikacj¢ stopnia
przydatnosci poszczeg6lnych technik molekularnych do szacowania podobienstwa w oparciu
o markery molekularne. Stopien pokrewienstwa migdzy komponentami rodzicielskimi
analizowanych mieszancéw F1 wynosit od 0% do 50%. Najwigkszy stopien pokrewienstwa
wystapit pomigdzy liniami rodzicielskimi mieszancow O Glejt, Wilga, Blask i Grom (50%).
Komponenty rodzicielskie mieszancow Popis, Brda i Kozak nie byly ze sobg spokrewnione
(0%). Wnioskuje zatem, ze istotne efekty heterozji dla cech struktury plonu i plonu
mieszancOw Narew, Popis 1 Kozak byly wynikiem braku spokrewnienia lub
kilkuprocentowego spokrewnienia (Narew) pomig¢dzy ich komponentami rodzicielskimi.

Oprocz stopnia spokrewnienia oszacowatam réwniez podobienstwo pomiedzy liniami
wsobnymi na podstawie markeréw molekularnych (P2). W wyniku tancuchowej reakcji
polimerazy (PCR) otrzymatam 528 markerow AFLP, 234 markery RAPD i 262 markery SSR.
W oparciu 0 wyniki analiz molekularnych wykorzystujac pie¢ wspotczynnikow (Jaccarda,
Kulczynskiego, Nei, Rogersa oraz Sokala i Michenera) obliczytam podobienstwo genetyczne
pomiedzy komponentami rodzicielskimi, ktore nastgpnie korelowatam ze stopniem
spokrewnienia oraz wielkoscig efektu heterozji mieszancow F1. Z badan przedstawionych w
publikacji P2 wynika, ze niezaleznie od zastosowanego wspotczynnika, markery molekularne
SSR i AFLP okazaty si¢ najlepsze do szacowania podobienstwa genetycznego mig¢dzy
komponentami rodzicielskimi kukurydzy, rowniez ze wzgledu na najwyzsza Korelacje
pomiedzy wskaznikami podobienstwa genetycznego a stopniem  spokrewnienia.
Podobienstwo okreslone za pomocg markerow molekularnych RAPD bylo, dla wszystkich
analizowanych wspotczynnikéw, ujemnie skorelowane ze stopniem spokrewnienia migdzy
komponentami rodzicielskimi. W przypadku markerow SSR najlepszym wspotczynnikiem do
szacowania podobienstwa genetycznego byl wspotczynnik Jaccarda, dla ktorego
wspotczynnik korelacji Spearmana (na poziomie istotnosci 0,05) wyniost 0,449. Dla
poréwnania, wspotczynnik Rogersa okazat si¢ najlepszy do szacowania podobienstwa
genetycznego, dla markerow AFLP, gdyz w tym przypadku wspoétczynnikiem korelacji
Spearmana wyniést 0,580 (na poziomie istotnosci 0,05).

W nastepnym etapie analiz korelowatam otrzymane podobienstwo genetyczne
pomiegdzy liniami wsobnymi z wielko$cig efektu heterozji mieszancow Fy (P2). Podobienstwo
genetyczne miedzy komponentami rodzicielskimi okreslone za pomoca markerow
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molekularnych SSR (z wykorzystaniem wspotczynnikéw Jaccarda, Kluczynskiego, Nei i
Rogersa) okazato si¢ ujemnie skorelowane z wielkosciag efektu heterozji u form
mieszancowych dla wigkszosci analizowanych cech struktury plonu. Oznacza to, ze im
wicksza odleglo$¢ genetyczna okreSlona za pomocg markeréw SSR, tym wigkszy efekt
heterozji mieszancéw F1. Podobne wyniki uzyskano dla markerow molekularnych AFLP i
wspoétczynnika Rogersa. Ostatecznie badania wykazaly, ze do szacowania podobienstwa
genetycznego pomiedzy liniami wsobnymi w celu doboru komponentéow rodzicielskich
do krzyzowan heterozyjnych nalezy wykorzysta¢ technike molekularna SSR i
wspolczynniki Jaccarda, Kluczynskiego, Nei i Rogersa. Z kolei wyniki w publikacji P2
dotyczace techniki AFLP jednoznacznie wskazuja, Ze ten rodzaj markerow
molekularnych okazal si¢ mniej przydatny przy wyborze linii rodzicielskich do
krzyzowan heterozyjnych, ale moze by¢ wykorzystany do wstepnej selekcji materiatu
roslinnego i jego podzialu na grupy heterotyczne oraz do grupowania linii 0 nieznanym
pochodzeniu, co wykazano juz w opisanej wyzej publikacji P1.

3° Ocena przydatnosci markerow molekularnych SNP oraz SilicoDArT do selekcji
komponentow rodzicielskich do krzyzowan heterozyjnych

Szeroki dostgp do najnowszych technik biologii molekularnej, czyli
sekwencjonowania nowej generacji zainspirowal mnie do kontynuowania zagadnienia
zwigzanego z genetycznymi uwarunkowaniami zwigzanymi z efektem heterozji, co
zaowocowalo kolejnymi wynikami przedstawionymi w publikacji P3. Rozw6j nowych metod
genotypowania opartych na markerach hybrydyzacji lub NGS (ang. Next Generation
Sequencing) sprawia, ze sg one coraz czesciej stosowane w badaniach podstawowych.
Dostepnos¢ duzej liczby markerow SNP lub powtarzalnos¢ wynikéw technologii DArT i ich
malejace koszty sprawiaja, ze nowoczesne metody maja zastosowanie w przypadku waznych
gospodarczo roslin w takich badaniach jak identyfikacja markeréow cech fenotypowych oraz
selekcja na poziomie catych genoméw. Po metody te czesto siggamy, gdy Kryterium czasu
jest wazniejsze niz poczatkowe naktady finansowe.

Technologia DATT rowniez sprawdza si¢ jako wydajne narzedzie diagnostyczne do badania
réznorodnosci genotypowej (Wenzl 1 in., 2004). Markery DArT z powodzeniem zostaly
wykorzystane do badania roznorodnosci genetycznej i struktury populacji nie tylko
kukurydzy ale réwniez chinskiej pszenicy zwyczajnej (Triticulum aestivum L). Zbadano
facznie 111 odmian i linii hodowlanych z pétnocnych Chin. Wyniki dostarczyty informacji do
dalszej selekcji form rodzicielskich dla potrzeb chinskiego programu hodowli pszenicy
(Zhang i in., 2011). Metoda DArT znalazta szerokie zastosowanie w analizie pokrewienstwa
np. u owsa (Avena sp.), gdzie zbadano 134 odmiany i wyrézniono grupy odpowiadajgce
formom ozimym i jarym (Tinker i in., 2009). Natomiast badania 232 form grochu
bengalskiego (Cajanus cajan) wykazatly niski stopien zréznicowania materiatdw. Sposrod 696
markerow DATrT tylko 64 okazato si¢ polimorficznych, przy czym wykazano, ze formy dzikie
sg najbardziej zréznicowane (Yang i in., 2006). Na chwile obecng nie ma doniesien
naukowych na temat wykorzystania technologii DArT do analiz polskich materiatow
hodowlanych kukurydzy. W publikacji P3 wykorzystatam sekwencjonowanie nowej generacji
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do wytypowania markerow SNP i SilicoDArT zwigzanych z cechami struktury plonu oraz
plonem. Markery SNP i SilicoDArT postuzyly roéwniez do badania podobienstwa
genetycznego pomiedzy komponentami rodzicielskimi mieszancow F1. Analiza DArTseq
testowanych linii i mieszancow kukurydzy pozwolita mi zidentyfikowaé¢ 49 911
polimorfizméw (33 452 SilicoDArT i 16 459 SNP). W sumie do mapowania asocjacyjnego
wybratam 8 192 markery (w tym 8 189 SilicoDArT i trzy SNP). Analiza podobienstwa
genetycznego w oparciu o markery SilicoDArT i SNP pozwolita na wyrdznienie trzech grup
podobienstwa (P3). Z nielicznymi wyjatkami, w kazdej z tych grup znalazty si¢ mieszance
wraz z komponentami rodzicielskimi. Najwyzsze podobienstwo genetyczne obliczone na
podstawie markerow SilicoDArT i SNP (83%, 80% 1 52%) odnotowano mig¢dzy
komponentami rodzicielskimi mieszancow O Glejt, M Wilga i Grom w przypadku ktérych
stopien spokrewnienia wynidst 50%. Mozna zatem stwierdzi¢, ze podobienstwo genetyczne
(okreslone na podstawie markerow SNP i SilicoDArT) migdzy komponentami rodzicielskimi
poszczegbdlnych mieszancow odzwierciedla ich stopien spokrewnienia (okre$lony na
podstawie analizy rodowodu). Wyjatek stanowit mieszaniec Blask i jego komponenty
rodzicielskie. W kolejnym etapie w publikacji P3 na podstawie mapowania asocjacyjnego
zidentyfikowatam 1 678 markeréw (1 675 SilicoDAIT i 3 SNP), ktore byly istotnie
powigzane z badanymi cechami struktury plonu (przy FDR <0,05). Sposrod tych markerow
wytypowatam 76, ktore byly istotnie skorelowane z co najmniej sze$cioma analizowanymi
cechami struktury plonu zaréwno w 2013 i 2014 r., w Lagiewnikach i Smolicach. Najbardziej
znaczacym markerem okazal si¢ 4777143, ktory byt istotnie skorelowany ze wszystkimi
cechami struktury plonu we wszystkich $rodowiskach z wyjatkiem dwoch cech (liczba
ziarniakow w rzgdzie, srednica rdzenia) analizowanych w Lagiewnikach w 2013 r.

Na podstawie wynikéw doswiadczenia polowego oszacowalam rowniez wielkosé
efektow heterozji mieszancow F; dla cech struktury plonu w poszczegdlnych srodowiskach.
Mieszancami, ktore wykazaly najwiekszy znaczacy efekt heterozji dla wigkszosci
analizowanych cech struktury plonu w Lagiewnikach zaréwno w 2013, jak i 2014 r. byly
Narew i Popis. Dobrze plonujagcymi mieszancami charakteryzujacymi si¢ wysokimi efektami
heterozji byty rowniez Kozak i M Glejt. Warto zauwazy¢, ze komponenty rodzicielskie tych
czterech mieszancow nie byly ze soba spokrewnione lub wykazywaly niski stopien
pokrewienstwa ze wzgledu na pochodzenie (Narew 4%, Popis 0%, Kozak 0% oraz M. Glejt
13%). Jezeli chodzi o podobienstwo okreslone w oparciu o markery SNP i SilicoDArT
pomiedzy komponentami rodzicielskimi tych mieszancoOw wynosi ono dla mieszanca Narew
18%, Popis 26%, Kozak 26% oraz M Glejt 33%. Wida¢ zatem, ze nie ma istotnych roznic
pomigdzy stopniem spokrewnienia i podobienstwem wyznaczonym w oparciu o markery
molekularne. Zaréwno w Smolicach jak i Lagiewnikach wyniki prezentowaty si¢ podobnie.
Dla komponentéw rodzicielskich pozostalych mieszancow stwierdzono te same zalezno$ci,
czyli im wigkszy dystans genetyczny okreslony przy pomocy markeréw SNP i SilicoDArT
tym wigkszy efekt heterozji mieszancow F1. Ostatecznie badanie to wykazalo, ze
molekularne markery SNP i SilicoDArT moga byé¢ przydatne w doborze komponentéw
do krzyzowan heterozyjnych ponadto marker 4777143, ktéry byl istotnie skorelowany
ze wszystkimi cechami struktury plonu we wszystkich Srodowiskach, w kolejnym
projekcie zostanie przekonwertowany na marker specyficzny i przetestowany na
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szerokich materialach hodowlanych. Pomimo obiecujacych wynikéw analiz molekularnych
wnioskowanie o wielko$ci efektu heterozji przez pryzmat dystansu genetycznego pomiedzy
komponentami rodzicielskimi bedzie niepelne, jezeli nie uwzglednimy interakcji
genotypowo-srodowiskowych. Wobec powyzszego zaplanowatam kolejne badania, ktore
zostaly opisane w publikacji P4.

4° Analiza interakcji genotypowo — sSrodowiskowych w konteks$cie wysokosci plonowania
form rodzicielskich i mieszancowych kukurydzy

Zaréwno z badan wilasnych jak i publikacji naukowych (Swigcicki i in. 2011) wynika,
ze warunkiem koniecznym do osiggnigcia postepu biologicznego w hodowli kukurydzy jest
wykorzystanie, nie tylko najnowszych technik biologii molekularnej, ale réwniez metod
biometrycznych. W publikacji P4 wykorzystano zaawansowane metody statystyczne migdzy
innymi model AMMI (ang. additive main-effects and multiplicative interaction), dla
okreslenia interakcji genotypowo-srodowiskowej (GE). Analizujac opracowania innych
autoréw (Tratwal i in. 2018) mozna stwierdzié, ze model AMMI pozwala doktadniej ocenic¢
efekty interakcji GE niz np. ANOVA w przypadku, ktorej efekty interakcji GE otrzymywane
s metoda najmniejszych kwadratow na podstawie stalego modelu. Zdaniem Tratwal i in.
(2018) model AMMI jest przydatnym narzedziem stuzacym do diagnozowania interakcji GE,
poprawia precyzje estymacji, a takze umozliwia grupowanie genotypow na podstawie
podobienstwa obserwowanej cechy i identyfikacji potencjalnych trendéow przez srodowiska.
Model AMMI to model dwuczynnikowy, ktory w pierwszej kolejnosci dopasowuje efekty
addytywne dla genotypow (G) i1 $rodowisk (E), a nastepnie poprzez analiz¢ sktadowych
(PCA) efekty multiplikatywne dla interakcji genotypowo-srodowiskowej (GE). W publikacji
P4 model AMMI zostat wykorzystany w celu okreslenia reakcji analizowanych genotypow w
dwoch réznych srodowiskach glebowo-klimatycznych (Lagiewniki i Smolice). Powszechnie
wiadomo, ze w hodowli dazy si¢ do wytworzenia odmian o szerokiej adaptacji, ktore beda
dobrze plonowaty jezeli nie we wszystkich, to przynajmniej w duzej liczbie rozpatrywanych
srodowisk. Analiza wariancji wykazata, ze w 77,4% wielko$¢ plonu zalezy od genotypu,
natomiast warunki §rodowiskowe wplywaja na plon w 14,59%. Z kolei efekt interakcji
genotypowo-srodowiskowe] wyniost 6,5%. W badaniach wykazatam, ze najwigkszym
srednim plonem ziarna charakteryzowat si¢ mieszaniec Popis (15,53 t/h) a najmniejszym linia
wsobna S56125A (3,65 t/h). Sredni plon ziarna w poszczegélnych $rodowiskach rowniez
ulegal wahaniom i miescit si¢ w przedziale od 6,60 t/ha w Lagiewnikach (2013r.) do 9,95 t/ha
w Smolicach (2013r.). Stabilno$¢ genotypu okresla si¢ na podstawie jego reakcji na zmiany
warunkow $Srodowiskowych, warunkéw pogodowych, czynnikow agronomicznych, stresy
biotyczne 1 abiotyczne. W doswiadczeniu model AMMI postuzyt réwniez do okreslenia
stabilnos¢ badanych genotypow (ASV). Genotyp o wartosci ASV bliskiej zeru okresla sig¢
jako stabilny. W zwiazku z tym dwie linie S80660A (ASV0,051) i S41336 (ASV0,188) oraz
dwa mieszance Brda (ASV0,290) i Blask (ASV0388) okazaly si¢ wysoce stabilne i moga
by¢é rekomendowane do dalszej hodowli (P4). Najmniej stabilne okazaly si¢ mieszance
M. Wilga (ASV6.131) i Popis (ASV3.066) oraz linie S64423-2 (ASV2.985) i Co0255
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(ASV2.677). Rekomendowane moga by¢ rowniez komponenty rodzicielskie najwyzej
plonujacego mieszanca Popis, ktore odznaczaja sie wysoka (S54555: ASV0.429) i Srednig
stabilnoscia (S79757: ASV1.16). Uzyskane wyniki majg znaczenie praktyczne poniewaz
hodowcy zainteresowani sg uzyskaniem odmian o szerokiej adaptacji, co zdecyduje o ich
sukcesie komercyjnym.

5° Identyfikacja i charakterystyka nowych markerow SNP i SilicoDarT zwigzanych z
plonem oraz cechami struktury plonu kukurydzy

Obiecujace wyniki, ktore zostaty opisane w publikacji P3 dotyczace identyfikacji
markerow SNP 1 SilicoDArT, wplyngty na podjecie przeze mnie decyzji o ponownym
wykonaniu analiz z wykorzystaniem sekwencjonowania nowej generacji, ale na wigkszej i
bardziej zroznicowanej populacji linii wsobnych (P5). Dla przypomnienia pragne nadmienic,
ze wsrod badanych linii byty zaréwno formy o ziarnie szklistym (flint) oraz zeboksztattnym
(dent). Szczegdtowo materiat roslinny zostat opisany w punkcie pt. Materiatl roslinny.

Nowoczesne metody identyfikujace polimorfizm pojedynczych nukleotydow SNP,
wykorzystuja technologi¢ sekwencjonowania nowej generacji (ang. Next Generation
Sequencing, NGS). Jako NGS okres$la si¢ techniki sekwencjonowania opracowane w XXI
wieku, zapewniajace wyzsza wydajnos¢ 1 przepustowos¢ w stosunku do powszechnie
stosowanej wczesniej techniki sekwencjonowania Sangera (Sanger et al., 1977). Do
najpowszechniejszych technik NGS naleza: pirosekwencjonowanie 454 (Roche, 2010),
technika Solexa (llumina), platforma SOLID (Applied Biosystems), Polonator
(Dover/Harvard). Technologia DArTseq (w przeciwienstwie do GBS) dostarcza duzej puli tak
zwanych silicoDArTow, ktore réwniez cechuje dominujacy charakter (taki marker albo
wystepuje albo nie, u danego genotypu, ale nie jest powiazany z réznica w sekwencji DNA
danego markera). Celem tego badania byta identyfikacja markerow SNP i SilicoDArT
zwigzanych z cechami struktury plonu i plonem ziarna.

W pierwszym etapie badan probowatam analizowane linie wsobne podzieli¢ na grupy
heterotyczne na podstawie podobienstwa genetycznego (0Szacowanego na podstawie
markerow SNP i SilicoDArT). Podobienstwo obliczatam korzystajac ze wspotczynnika Nei i
Li (P5). Analizowane linie wsobne pogrupowatam rowniez ze wzgledu na pochodzenie.
Szczegdtowe informacje na temat pochodzenia otrzymatam z HR Smolice. Nastepnie
sprawdzatam czy w sktad grup, ktére powstaly w oparciu o podobienstwo molekularne
wchodza te same linie, ktore znajduja si¢ w grupach wydzielonych na podstawie pochodzenia.
Na podstawie markeréw SNP linie zostaly podzielone na trzy grupy. Pierwsza grupa
obejmowata lini¢ L72 o ziarnie typu dent, nalezaca do grupy pochodzeniowej lowa Dent oraz
lini¢ L73 o ziarnie typu flint, pochodzaca z Francji. W sktad drugiej grupy wchodzito 12 linii
0 ziarnie typu flint, przy czym linie L40 i L51 pochodzace z Europy wykazywaly najwyzsze
podobienstwo (98%). Rodzicielskie formy linii L40 pochodza z Francji i Hiszpanii,
natomiast L51 z Niemiec. Trzecia grupa obejmowata 27 linii o ziarnie typu dent oraz 3 linie o
ziarnie typu flint nieznanego pochodzenia. W sktad tej grupy wchodzily linie pochodzace ze
Stanoéw Zjednoczonych a podobienstwo migdzy nimi wahato si¢ od 53% do 97%. W czwartej
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grupie znalazto si¢ 14 linii o ziarnie typu dent i 4 linie o ziarnie typu flint. Zmiennos¢
podobienstwa genetycznego badanych linii obliczona na podstawie markeréw SNP i
SilicoDArT nie réznila si¢ znaczaco. Powyzsze badania pokazuja, ze markery SNP i
SilicoDArT sg doskonatym narz¢dziem do grupowania linii 0 nieznanym pochodzeniu
poniewaz na podstawie analizy tych markerow linie pogrupowaty si¢ zgodnie ze swoim
pochodzeniem.

W kolejnym etapie badan identyfikowatam markery istotnie zwigzane z cechami
struktury plonu i plonem (P5). Na szczegdlna uwage zashluguja markery powigzane z
piecioma lub szescioma cechami: SilicoDATT 4591115 (powigzany z 6 cechami), SilicoDAIT
7059939 oraz SilicoDArT 5587991 (oba powigzane z 5 cechami). Sekwencje (o dlugosci
69pz) SilicoDArT 4591115, 7059939 i 5587991 uzyto do mapowania fizycznego.
Wykorzystujgc wyszukiwarke BLAST w genomie referencyjnym kukurydzy zidentyfikowano
pozycje markera 4591115. Marker ten zidentyfikowano na chromosomie 5 w regionie nie
kodujacym. Najblizej potozone geny to oddalony o 60 Kb po stronie 5' gen kodujacy biatko
MYB DNA (GLK47, XM_008683029) oraz gen kodujacy bialko $ciany komodrkowej
podobne do gpl (LOC103628816, XM_008648941). Po stronie 3' w odleglosci 10 Kb
znajdowat  si¢ gen  kodujagcy  niescharakteryzowane  biatko  LOC100191236
(NM_001136670.1). Wyniki przeprowadzonych badan niewatpliwie wskazujg na zalety
technologii DArTSeq, poniewaz pozwolila ona wytypowa¢ nowe markery istotnie
zwigzane z analizowanymi cechami struktury plonu. Podobienstwo genetyczne
pomiedzy liniami wsobnymi oszacowane na podstawie markerow SNP i SilicoDArT jest
bliskie stopniowi spokrewnienia (oszacowanemu na podstawie analizy rodowodu)
pomiedzy tymi liniami. Markery SNP i SilicoDArT pozwalaja podzieli¢ material
hodowlany na grupy heterotyczne oraz moga byé wykorzystane przy doborze
komponentéw rodzicielskich do krzyzowan heterozyjnych.

Najwazniejsze osiggniecia poznawcze i aplikacyjne zaprezentowanych badan

1. Stwierdzono, ze wielomian trzeciego stopnia byl funkcja najlepiej opisujaca zaleznos¢
efektu heterozji (liczonego wzgledem lepszego rodzica oraz liczonego wzglgdem S$redniej
warto$ci cechy obu linii rodzicielskich) od dystansu (podobiefistwa) genetycznego
okreslonego przy wykorzystaniu techniki AFLP. Wykorzystujac t¢ funkcje, mozna podjaé
probe predykcji efektu heterozji u kukurydzy.

2. Wykazano, ze najwigkszy efekt heterozji wystepuje u mieszancow F1, ktoérych komponenty
rodzicielskie sg najmniej spokrewnione ze soba.

3. Stwierdzono, ze spos$rod analizowanych technik molekularnych (RAPD, AFLP i SSR)
technika SSR 1 wspodtczynniki Jaccarda, Kluczynskiego, Nei 1 Rogersa moga by¢ przydatne
przy wyborze linii rodzicielskich do krzyzowan heterozyjnych. Markery te moga by¢ rowniez
wykorzystane do wstepnej selekcji materialu roslinnego.

16



Dr inz. Agnieszka Tomkowiak Zalacznik 3

4. Podobienstwo genetyczne pomiedzy liniami wsobnymi oszacowane na podstawie
markerow molekularnych SSR byto bliskie stopniowi spokrewnienia (oszacowanemu na
podstawie analizy rodowodu) pomigdzy tymi liniami.

5. W wyniku sekwencjonowania nowej generacji oraz mapowania asocjacyjnego udalo si¢
zidentyfikowa¢ marker SNP 4777143, ktory byt istotnie skorelowany ze wszystkimi cechami
struktury plonu we wszystkich srodowiskach.

6. W badaniach wykazano, ze markery molekularne SNP oraz SilicoDArT maja
wszechstronne zastosowanie, poniewaz mozna je wykorzysta¢ do selekc;ji linii rodzicielskich,
do krzyzowan heterozyjnych. Swoje zastosowanie znajduja rowniez do podzialu materiatu
ro$linnego na grupy heterotyczne oraz do grupowania linii o0 nieznanym pochodzeniu.

7. Na podstawie modelu AMMI scharakteryzowano wptyw interakcji genotypowo-
srodowiskowych na plon ziarna.

8. Wyniki analiz AMMI pozwolily na wytypowanie linii i mieszancoéw charakteryzujacych si¢
duzg stabilnoscig plonowania (linie S80660A 1 S41336 oraz mieszance Brda i Blask).

9. W wyniku sekwencjonowania nowej generacji na chromosomie 5 w regionie niekodujacym
zidentyfikowano marker SilicoDArT 5587991 (powiazany istotnie z 5 cechami struktury
plonu. Najblizej potozone geny to oddalony o 60 Kb po stronie 5' gen kodujacy biatko MYB
DNA (GLK47, XM_008683029) oraz gen kodujacy biatko Sciany komorkowej podobne do
gpl (LOC103628816, XM_008648941). Po stronie 3' w odlegtosci 10 Kb znajdowat si¢ gen
kodujacy niescharakteryzowane biatko LOC100191236 (NM_001136670.1).

Podsumowanie

W cyklu publikacji naukowych, powigzanych tematycznie, ktore stanowig podstawe
do ubieganie si¢ o stopien doktora habilitowanego przedstawilam wyniki badan wtasnych
dotyczacych genetycznych uwarunkowan zwigzanych z efektem heterozji kukurydzy (Zea
mays L.). W swoich badaniach zastosowalam bardzo szerokie spektrum réznych metod
badawczych, tj. biotechnologicznych oraz statystycznych. W opracowaniach polskich
naukowcow niewiele jest informacji na temat podtoza genetycznego dotyczacego zjawiska
heterozji. Brakuje réwniez doswiadczen opartych na nowoczesnych technikach
molekularnych, ktore bylyby wykonane na polskich materiatach hodowlanych. Wiadomo
powszechnie, ze postgp W hodowli roslin uzalezniony jest od technologii pozwalajacych na
identyfikacj¢ markeréw cech iloSciowych, takich jak profilowanie DNA, czy tez ich
fenotypowanie. Coraz wigksze znaczenie zaczynaja odgrywa¢ metody statystyczne
wykorzystywane w mapowaniu asocjacyjnym i selekcji genomowej. W zwigzku z
powyzszym za element nowatorski prezentowanego osiggni¢cia naukowego uznatam miedzy
innymi zidentyfikowanie i zmapowanie nowych markerow, zwigzanych istotnie z wieloma
cechami struktury plonu i samym plonem mieszancow F1 kukurydzy. Nie nalezy zapominac
réwniez o tym, ze w ostatnich latach obserwuje si¢ zmiang¢ podejscia do selekcji. Zamiast
wykorzystywaé pojedyncze markery cech, poszukuje si¢ wielu markerow tych cech lub tez
stosuje calg dostepng pule markeréw, opisujacych dang populacje dla potrzeb selekcji. W
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zwigzku z tym wyniki prezentowanych badan maja rowniez charakter aplikacyjny i1 stanowig
bardzo istotny wkiad w rozwdj hodowli kukurydzy w Polsce. Przetestowanie wielu technik
molekularnych poczawszy od najprostszych, a skonczywszy na sekwencjonowaniu nowej
generacji na materiatach przystosowanych do warunkéw panujagcych w Polsce dostarcza
hodowcom gotowych narzedzi do prowadzenia selekcji. Wiekszo$¢ z zastosowanych metod
selekcji zwigzanych byto z wykorzystaniem wydajnych technologii markerowych. Na dzien
dzisiejszy problem w polskiej hodowli stanowi ograniczona dost¢pnos¢ do najnowszych
technik molekularnych i wysokie koszty fenotypowania roslin. Jak wynika z prowadzonych
przeze mnie badan dobrg alternatywg, dla kosztownych i niezawodnych markeréw SNP i
SilicoDAIT, sa bardziej powszechne markery typu SSR. Dopetieniem dla zréznicowanych
analiz molekularnych byla szczegoétowa analiza interakcji genotypowo-srodowiskowych,
ktora jest nie mniej wazna dla metodologii w hodowli kukurydzy. Dzigki wykorzystaniu
metod statystycznych zaproponowatam rowniez wykorzystanie funkcji matematycznych do
ewentualnej predykcji wielkosci efektu heterozji. Wyniki badan udokumentowane w cyklu
publikacji sg bardzo cennym zrodtem informacji, nie tylko dla hodowcow kukurydzy, ale
stanowig rowniez cenne doniesienie naukowe.
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W Katedrze Genetyki 1 Hodowli Roslin nalezacej najpierw do Akademii Rolniczej im.
Augusta Cieszkowskiego w Poznaniu, obecnie do Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu
jestem zatrudniona od 2006 roku. Problematyka naukowa, ktorg realizujg w swoich
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doswiadczeniach znajduje si¢ w obszarze trudnych badan z zakresu biotechnologii, o duzych
wartos$ciach zarowno poznawczych jak i aplikacyjnych. Badania te polegaja na poznaniu
ztozonych mechanizméw zwigzanych ze zjawiskiem heterozji, odpornoscia u zboz,
zdolnosciami ro$lin do regeneracji w kulturach in-vitro a takze adaptacjg soi do warunkow
panujacych w Polsce. W mniejszym zakresie prowadzitam réwniez badania zwigzane z
wystepowaniem chorob powodowanych przez fuzariozy u Inu, badania zrdéznicowania
genetycznego Inianki siewnej, badania zrdéznicowania genetycznego roslin motylkowych,
mig¢dzy innymi lucerny oraz koniczyny. W trakcie prowadzenia doswiadczen zdobytam duze
umiejetnosci stosowania ztozonych procedur metodycznych, niezbgdnych do badania genomu
ros$linnego na poziomie molekularnym. Zdobycie posiadanych umiejetnosci zwigzane jest
mig¢dzy innymi z szeroka wspodtpraca, z innymi jednostkami naukowymi jak réwniez firmami
hodowlanymi.

Temat zwigzany z szeroka analizg genetycznych uwarunkowan zwigzanych z efektem
heterozji u kukurydzy (Zea mays L.) prowadzitam we wspolpracy z kilkoma osrodkami
naukowymi. Jednym z pierwszych o$rodkow byt: Instytut Genetyki Roslin PAN, gdzie w
Zespole Genomiki Poréwnawczej Roslin Straczkowych pod opieka naukowa prof. dr hab.
Wojciecha Swiecickiego i dr hab. Magdaleny Gawlowskiej zglebiatam wiedze na temat
otrzymywania marker6w molekularnych AFLP i SSR. Obie metody implementowatam do
Katedry Genetyki i Hodowli Roslin UP w Poznaniu, co umozliwito mi wykonanie wielu
waznych analiz 1 zaowocowato wieloma ponizszymi publikacjami. Zdobyte umiejetnosci
pozwolity mi na podjecie kolejnej wspotpracy, tym razem z pracownikami Katedry Genetyki,
Hodowli Roslin i Nasiennictwa, prof. Henrykiem Bujakiem oraz dr hab. Kamilg Nowosad.
Dzigki tej wspotpracy realizowano wspolny projekt w ramach dotacji MRiRW, ktorego bytam
wykonawcg. Wspolpraca ta zaowocowata opublikowaniem monografii. Poszukiwanie coraz
nowszych, bardziej zaawansowanych metod molekularnych sklonito mnie do nawigzania
kolejnej wspolpracy, tym razem z Diversity Arrays Technology w Australii  a w
szczegOlnosci z dr. Andrzejem Kiljanem. Profesor wyjasnit mi szczegoly metodyczne
dotyczace zagadnien zwigzanych z sekwencjonowaniem nowej generacji. Dzieki tej
wspolpracy powstaly dwie publikacje, ktoére wchodza w sktad mojego dokonania naukowego.
Przeprowadzenie wszystkich tych badan nie byloby mozliwe, gdyby nie bardzo dobrze
opisany i skolekcjonowany materiat roslinny, ktory w ramach wzajemnej wspotpracy zostat
mi przekazany przez Hodowle Roslin Smolice sp. z o0.0. Grupa IHAR oraz Malopolska
Hodowleg Roslin sp. z 0.0..

Broda Z., Tomkowiak A., Dobek A., Brukwinski W. 2006. Badanie zalezno$ci efektu heterozji zyta (Secale cereale) od
dystansu genetycznego. — Prace Komisji Nauk Rolniczych i Komisji Nauk Lesnych PTPN 100: 149-157.

Broda Z., Tomkowiak A., Mackiewicz D., Dobek A., Wo$ H., Wo$ J., Warzecha R., Warzecha K. 2005. Analiza
zréznicowania genetycznego linii pszenzyta przydatnych do hodowli mieszancow przy uzyciu markeréw molekularnych.
Biuletyn IHAR 237/238: 83-92.

Tomkowiak A., Kociszewska K., Bocianowski J., Mikotajczyk S., Kurasiak — Popowska D., Weigt D., Nowosad K., Bujak
H., Nawracata J. 2017. Badanie podobienistwa genetycznego migdzy liniami wsobnymi kukurydzy przy uzyciu markerow
molekularnych SSR. Zeszyty Problemowe Postepéw Nauk Rolniczych 591: 97-106

Tomkowiak A., Broda Z., Molinski K., Molinska Glura M., Adamczyk J. 2013. Analysis of the relationship between
coefficients of relatedness and molecular similarity of parental forms with respect to the heterosis effect in maize.
Biometrical Letters 50(1): 39 - 52.
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Broda Z., Tomkowiak A., Molinski K. 2008. Wybdér modelu matematycznego okre$lajacego zalezno$¢ efektu heterozji
mieszancow F1 od dystansu genetycznego form rodzicielskich zyta i pszenzyta. Biuletyn IHAR 250: 161-176.

Oprocz zagadnien zwigzanych ze zjawiskiem heterozji wiele lat pracy i czasu
poswiecitam badaniom zwigzanym z hodowla odporno$ciowa zb6z. W temacie tym réwniez
staram si¢ podgza¢ za najnowszymi trendami, jezeli chodzi o metody badawcze. Cheé
nieustannego zdobywania wiedzy zaowocowala wspotpracg z wieloma naukowcami. W krggu
moich zainteresowan leza zagadnienia zwigzane z ekspresjg gendéw odpornosci na rdzg
brunatng Lr34 oraz Lr46. W temacie tym nawigzatam wspotprace z dr. Evansem Lagudah,
ktory jest gldownym naukowcem w CSIRO Plant Industry z siedzibg w Canberra w Australii.
Dzigki dr Lagudah zdobytam wiele szczegdtowych informacji na temat analizowanych
gendw. Zdobyte informacje zainspirowaly mnie do rozpoczg¢cia badan zwigzanych z ekspresja
tych genow. W celu wzbogacenia swojego warsztatu metodycznego nawigzatam wspolprace z
pracownikami Zaktadu Biosyntezy Bialka Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN, prof. dr
hab. Tomaszem Twardowskim i dr Agatag Tyczewska. W pracowni powyzszego Zaktadu
odbytam szesciotygodniowy staz, w trakcie ktorego opanowalam wiele nowych technik
molekularnych, migdzy innymi metody analizy ekspresji genow z wykorzystaniem ddPCR.
Metoda ta zostata réwniez wprowadzona do Katedry Genetyki i Hodowli Roslin UP w
Poznaniu. Dzigki wspotpracy z dr. Arleta Malewska, ktora zaprosita mnie na szkolenie
dotyczace profilowania ekspresji miRNA podjetam decyzje¢ o napisaniu grantu w ramach
Narodowego Centrum Nauki, ktory otrzymatam w 2019roku i ktorego jestem kierownikiem.
Grant dotyczy analizy ekspresji miRNA zwigzanego z genami Lr34 i Lr46 w odpowiedzi na
porazenie roslin grzybem Puccinia Recondita sp. Tritici. W trakcie realizacji tego grantu
nawigzatam réwniez wspolprace z dr hab. Pauling Jackowiak z Zaktadu Biologi Molekularne;j
1 Systamowej Instytutu Chemi Bioorganicznej PAN, u ktorej goscinnie dopracowywali§my
szczegoty metodyczne analiz ddPCR.

Badania, ktore prowadz¢ w Katedrze Genetyki i Hodowli Roslin UP w Poznaniu
dotyczace hodowli odpornosciowej, maja nie tylko charakter badan podstawowych ale
réwniez naleza do badan aplikacyjnych. Przez wiele lat dopracowywalam warunki metod
identyfikacji markeréw dla gendéw odpornosci na choroby grzybowe. Identyfikowatam w
ramach wielu prac magisterskich geny odporno$ci na rdz¢ brunatng (Lr11, Lr13, Lrl6, Lr19,
Lr34, Lr46, Lr50) oraz geny odpornosci na mgcznika prawdziwego (Pm2, Pm3a, Pm4b, Pm6)
u pszenicy 1 zyta. Badania te zaowocowatly wieloma publikacjami podanymi ponizej. Pragne
nadmieni¢, iz prawie we wszystkich tych publikacjach jestem pierwszym autorem, twodrca
koncepcji badawczej i gtdéwnym wykonawca doswiadczen. Dla markerow tych gendéw
opracowalam rowniez warunki multiplexPCR, aby skréci¢ czas selekcji odmian odpornych.
Tematy zwigzane z odpornoscig roslin realizowatam rowniez jako wykonawca w ramach
konsorcjum BIOTRIGEM, wspoétpracujac z Instytutem Genetyki Roslin PAN. W toku analiz
zidentyfikowalam wiele efektywnych, dajacych powtarzalne wyniki markerow, ktore
umozliwiajg szybka selekcj¢ odmian odpornych, a to pozwala na skrocenie cyklu
hodowlanego i obnizenie kosztow. Wspodlpraca w ramach konsorcjum BIOTRIGEN
przyczynita si¢ do powstania wspdlnej monografii, dotyczacej wykorzystania metod
biotechnologicznych w hodowli pszenicy. Tematy zwiagzane z odpornos$cig roslin na choroby

21



Dr inz. Agnieszka Tomkowiak Zalacznik 3

grzybowe realizowatam takze we wspotpracy ze spotkami hodowlanymi miedzy innymi:
Danko HR sp. z 0. 0., Poznanska HR sp. z o. 0., Matopolska HR sp. z 0. o.

Tomkowiak A., Kurasiak-Popowska D., Grynia J., Nawracala J., Mikotajczyk S., Weigt D., Niemann J., Kiel A. 2017.
Ocena przydatnosci markeréw molekularnych Xgwm205, Xcfd81, Whs350 do identyfikacji genu odpornoéci Pm2 na
maczniaka prawdziwego zboz i traw (Blumeria graminis f. sp. tritici) u odmian pszenicy o zréznicowanym pochodzeniu.
Progress in Plant Protection 57(2): 146-152.

Tomkowiak A., Kurasiak — Popowska D., Weigt D., Mikotajczyk S., Nawracata J.,Grynia J. 2017. Identyfikacja gendéw
Pm2, Pm3a, Pm4b i Pm6 w wybranych odmianach i linii pszenicy zwyczajnej. Zeszyty Problemowe Postepow Nauk
Rolniczych 591: 43-51.

Tomkowiak A., Pawlak D., Nawracata J., Kurasiak-Popowska D., Weigt D., Mikotajczyk S., Niemann J., Pluta M. 2015.
Identyfikacja genu odpornosci na rdz¢ brunatng (Puccinia recondita) z wykorzystaniem markera Xgdm87 w polskich
odmianach pszenicy ozimej. Progress in Plant Protection 55(4): 381-385

Tomkowiak A., Skowronska R., Weigt D., Kwiatek M., Nawracata J., Kowalczewski P.L., Pluta M. 2019. Identification of
Powdery Mildew Blumeria graminis f. sp. tritici Resistance Genes in Selected Wheat Varieties and Development of
Multiplex PCR. Open Chemistry 17: 157-165.

Tomkowiak A., Skowronska R., Buda A., Kurasiak-Popowska, Nawracata J., Kowalczewski P., Pluta M., Radzikowska D.
2019. Identification of Leaf Rust Resistance Genes in Selected Wheat Cultivars and Development of Multiplex PCR. Open
Life Sciences. 14: 327-334

Tomkowiak A., Kurasiak-Popowska D., Mikofajczyk S., Weigt D., Niemann J., Kiel A., Lisewska A., Nawracata J., Matysik
P., Rokicki M., Bocianowski J. 2016. Identyfikacja genu odpornosci na rdze brunatng Lrl9 w zagranicznych odmianach
pszenicy ozimej Triticum aestivum L. Progres in Plant Protection 56(3): 318-323.

Tomkowiak A., Kurasiak-Popowska D., Kiel A., Weigt D., Nawracata J., Mikotajczyk S., Niemann J. 2016. Identyfikacja
gendéw odpornos$ci na rdzg brunatng Lrl19 i Lr50 w polskich materiatach hodowlanych pszenicy ozimej. Zeszyty Problemowe
Postepow Nauk Rolniczych 584: 95-102.

Tomkowiak A., Kurasiak-Popowska D., Weigt D., Niemann J., Nawracata J. 2018. Identyfikacja genow odpornoéci na rdzg¢
brunatng (Puccinia triticina) Lrl11, Lr13 i Lrl6 u odmian pszenicy zwyczajnej o zréznicowanym pochodzeniu. Progress in
Plant Protection 58(3): 181-186.

Skowronska R., Kwiatek M., Tomkowiak A., Nawracata J. 2019. Development of multiplex PCR to detect slow rust
resistance genes Lr34 i Lr46 in wheat. Journal of Applied Genetics 60: 301-304.

Szwarc J., Kurasiak-Popowska D., Tomkowiak A., Skowronska R. 2019. Molekularna ocena odpornosci na maczniaka
prawdziwego zbo6z i traw (Blumeria graminis f. sp. tritici) wybranych genotypow pszenicy ozimej analizowanych w
doswiadczeniach porejestrowych. Progres in Plant Protection 59(1): 46-52.

Kiel A., Weigt D., Karpinska M., Kurasiak-Popowska D., Niemann J., Tomkowiak A., Mikotajczyk S., Nawracata J. 2020.
An analysis of the functionality of molecular markers related to the Lr19 gene conditioning resistance to wheat leaf rust.
Zemdirbyste-Agriculture 107 (1): 63-70.

Kurasiak-Popowska D., Tomkowiak A., Weigt D., Mikotajczyk S., Nawracata J. 2017. Polowa ocena odpornosci na
maczniaka prawdziwego zboz i traw (Blumeria graminis f. sp. tritici) oraz identyfikacja genu Pm2 w wybranych genotypach
pszenicy ozimej. Progress in Plant Protection 57(2): 135-140.

W ramach konsorcjum BIOTRIGEN wspotpracowalam rowniez z Zespotem
Fenotypowania 1 Genotypowania Zbo6z, z dr hab. Aneta Kuczynska w temacie dotyczacym
identyfikacji markerow dla genow potkartowatosci Rht-B1, Rht-D1 oraz Rht8. W toku analiz
udato si¢ zidentyfikowac funkcjonalne markery, ktore beda mogly by¢ wykorzystane do
selekcji materialow roslinnych pszenicy. Dzigki tej wspotpracy powstaly ponizsze publikacje.

22



Dr inz. Agnieszka Tomkowiak Zalacznik 3

Weigt D., Kiel A., Nawracata J., Kurasiak-Popowska A., Tomkowiak A., Mikotajczyk S., Niemann J. 2016. Identyfikacja
genu kartowatos$ci Rht-D1b u r6znych form pszenicy zwyczajnej z wykorzystaniem markeréw specyficznych DNA. Zeszyty
Problemowe Postgpéw Nauk Rolniczych 585: 159-167.

Tomkowiak A., Manikowska M., Kurasiak-Popowska D., Weigt D., Nawracata J., Mikotajczyk S., Niemann J. 2016.
Identyfikacja genu Rht8 z wykorzystaniem markera GWM 261 u form pszenicy zwyczajnej o zréznicowanym pochodzeniu.
Nauka Przyroda Technologie 10(2): 1-8.

Od 2018 roku $cisle wspotpracuje z Zespotem Struktury i Funkcji Gendéw miedzy
innymi z dr Sandrg Rychel i dr hab. Michatem Ksigzkiewiczem w ramach dotacji MRIRW.
Glownym celem tej dotacji jest identyfikacja uktadéw allelicznych gendw fotoneutralnosci i
wczesnosci u soi. W projekcie tym analizuje¢ uktady alleliczne genotypow soi, dla genow
wczesnosci kwitnienia (E2, E3, E4, E7) i zdeterminowania wzrostu (Dtl). Materiat roslinny
stanowi 150 genotypow o r6znym pochodzeniu. Wspotpracuje rowniez z Instytutem Widkien
Naturalnych i Roélin Zielarskich w Poznaniu. Wspoélpraca dotyczy realizacji zagadnien
zwigzanych z identyfikacja gatunkow Fusarium, ktore znajduja si¢ na porazonych roslinach
Inu. W trakcie pobytu na wyktadach w ramach programu Erasmus + na Litwie oraz w Turcji
nawiazatam rdwniez wspotprace z Latvia University of Agriculture oraz Ege University.

6. Informacja o osiagnie¢ciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych
nauke lub sztuke.

Opieka naukowa nad doktorantami w charakterze opiekuna naukoweqo lub promotora
pomocniczeqo.

1° Promotor Pomocniczy od dnia 12 grudnia 2014 r. Opieka nad pracag doktorska Pani mgr.
Joanny Grynii. Temat pracy ,,Identyfikacja funkcjonalnych marker6w molekularnych dla
gendéw odpornosci na wybrane choroby grzybowe pszenicy ozimej (Triticum aestivum L.)
oraz ocena ekspresji cechy w zaleznos$ci od genotypu rosliny.”

Cvkl wyktadéw w ramach Staff Mobility For Teaching (Erazmus+)

1° Wyktady od 21 do 24 maja 2019r. na: Ege Universitesi Kampiisii Ogrenci Isleri Daire
Baskanlig1 Fen Fakiiltesi F Blok 35100 Bornova — Izmir Turkey.

2° Wyktady od 10 do 14 wrze$nia 2018r. na: Latvia University of Life Sciences and
Technologies — Jelgava Latvia.

Czynny udzial w organizacji i prowadzeniu wykladow i ¢éwiczenh w ramach projektow

Unijnych

1° Projekt pod tytutem ,,Przyroda od A do Z. Pozaszkolne zaj¢cia edukacyjne w ramach
Uniwersytetu Mtodych Przyrodnikow” o numerze POWR.03.01.00-00-U134/17, realizowany
w ramach POWER, O$ Priorytetowa III - Szkolnictwo wyzsze dla gospodarki i rozwoju.
Dziatanie 3.1 Kompetencje w szkolnictwie wyzszym, na podstawie umowy nr UDA-
POWR.03.01.00-00-U100/17-00 zawartej z Instytucjg Posredniczacg w dniu 14.08.2018r.,
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wspotfinansowany ze $rodkéw Unii Europejskiej w ramach Europejskiego Funduszu
Spotecznego — wykladowca na wyktadach i ¢wiczeniach dla dzieci ze szko6t podstawowych.

2° Projekt pod tytutem ,,Najlepsi z natury!” - Zintegrowany Program Rozwoju Uniwersytetu
Przyrodniczego w Poznaniu” POWR.03.05.00-00-z228/17, wspotinansowany ze $srodkow
Unii Europejskiej — wyktadowca na studiach anglojezycznych.

3° Projekt Europejska Noc Naukowcoéw realizowany w ramach Programu Ramowego Unii
Europejskiej HORIZON 2020 — czynne uczestnictwo w zaj¢ciach laboratoryjnych w
edycjach:

- EPICNIGHT - 25 wrzesien 2015 r.
- EVERYDAYNIGHT — 30 wrzesien 2016 .
- EVERYDAYNIGHT — 29 wrze$nia 2017 r.
- UNIGHTED - 28 wrze$nia 2018 r.
- UNIGHTED - 27 wrze$nia 2018 r.

Studia podyplomowe

1° Studia podyplomowe ,,Nowoczesne Technologie w Produkcji Roslinnej” — wyktadowca

Inne osiagniecia dydaktyczne:

1° Udziat w XX, XXI 1 XXII Poznanskim Festiwalu Nauki i Sztuki — prowadzenie zaje¢
laboratoryjnych dla zwiedzajacych Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, w dniach:

8-11. 04. 2019r.
22-26. 04. 2018 r.
23-26. 04. 2017 r.

2° Udzial w organizacji tzw. ,,Wagaréw z Przyroda” na Wydziale Rolnictwa i Bioinzynierii
Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu oraz prowadzenie zaj¢¢ laboratoryjnych dla
mtodziezy licealnej w dniach 21.03.2018 r. oraz 21.03.2017 r..

3° Promowanie Uniwersytetu Przyrodniczego i Katedry Genetyki i Hodowli Roélin na
Migdzynarodowej Wystawie Agro Show w Bednarach ,,Dla rolnika dla natury” w 2015 r.

4° Kierownik przedmiotu Biotechnological research of environmental sciences prowadzonego
na Wydziale Rolnictwa i Bioinzynierii, na kierunku Ochrona Srodowiska.

5° Kierownik przedmiotu ,,InZzynieria genetyczna” prowadzonego na Wydziale Rolnictwa i
Bioinzynierii, na kierunku Rolnictwo.

6° Opracowanie i prowadzenie ¢wiczen z Genetyki roslin, Inzynierii genetycznej,
Agrobiotechnologii, Podstaw odpornosci na agrofagi dla Kierunku Rolnictwo na Wydziale
Rolnictwa i Bioinzynierii.

7° Opracowanie i prowadzenie ¢wiczen z Hodowli odpornosciowej roslin dla kierunku
Medycyna Roslin na Wydziale Ogrodnictwa i Architektury Krajobrazu.
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Opieka naukowa nad studentami w toku specjalizacji

Promotor prac magisterskich

1° Kinza Khan 2020 r.: Identyfication of markers related to androgenesis ablities in various
forms of winter rye.

2° Adam Ajtner 2019 r.: Identyfikacja uktadéw allelicznych gendéw fotoneutralno$ci i
WCZesnosci u soi.

3° Ewelina Irena Staszak 2019 r.: Identyfikacja gendéw wczesnosci kwitnienia oraz
zdeterminowania wzrostu u roznych odmian soi.

4° Marcelina Szymczak 2019 r.: Badanie podobienstwa genetycznego pomig¢dzy liniami
wsobnymi kukurydzy przy uzyciu markeréw molekularnych SSR.

5° Dawid Mieczystaw Sleszynski 2019 r.: Identyfikacja gendow odpornosci na rdze brunatna z
wykorzystaniem multiplex PCR oraz ocena polowa stopnia porazenia réznych genotypow
pszenicy zwyczajnej.

6° Roksana Skowronska 2018 r.: Identyfikacja genow odpornosci na maczniaka prawdziwego
zbo6z i traw (Blumeria graminis f. sp. tritici) w wybranych odmianach pszenicy zwyczajnej
oraz opracowanie warunkoéw multiplex PCR.

7° Alicja Sylwia Buda 2018 r.: Identyfikacja gendow odpornosci na rdz¢ brunatng w
wybranych odmianach pszenicy zwyczajnej oraz opracowanie warunkow multiplex PCR.

8° Katarzyna Kociszewska 2017 r.: Badanie podobienstwa genetycznego pomiedzy formami
rodzicielskimi mieszancow liniowych kukurydzy przy uzyciu marker6w molekularnych SSR.
9° Magdalena Manikowska 2015 r.: Identyfikacja genu Rht8 przy wykorzystaniu markeréw
WMS 102 i WMS 484 u form pszenicy zwyczajnej o zroznicowanym pochodzeniu.

10° Patrycja Bernat 2015 r.: Zmiennos$¢ alleliczna w locus WMS 296 u form pszenicy o
zrdznicowanym pochodzeniu.

11° Magdalena Agnieszka Nowak 2015 r.: Wykorzystanie specyficznych markeréw SSR do
identyfikacji genow potkartowatosci u r6znych form pszenicy zwyczajne;.

12° Pawet Antczak 2015 r.: Ocena potencjatu plonowania soi w zaleznosci od obsady roslin.
13° Dominika Pawlak 2014 r.: Zmiennos¢ alleliczna w locus Xgdm87 u form pszenicy o
zrdznicowanym pochodzeniu.

14° Joanna Mazur 2014 r.: Identyfikacja gendow odpornosci na rdz¢ brunatng z
wykorzystaniem markera Xgwm382 u form pszenicy ozimej.

Promotor prac inzynierskich

1° Anna Surma 2020 r.: Identyfikacja uktadow allelicznych genéw wezesnosci (E2, E3, E7) i
zdeterminowania wzrostu (Dt1) u r6znych odmian i linii soi.

2° Konstancja Piasecka 2020 r.: Ocena przydatnosci markerow molekularnych do
identyfikacji genow odpornosci na rdz¢ brunatng Lr34 i Lr46 oraz opracowanie warunkow
multiplex PCR.

3° Lukasz Mazur 2019 r.: Postep w hodowli pszenicy 1 jego wykorzystanie w polskim
rolnictwie.

4° Radostaw Witkowski 2019 r.: Postegp w hodowli kukurydzy i jego wykorzystanie w
polskim rolnictwie.
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5° Radostaw Stanistaw Potrawiak 2018 r.: Analiza zastosowania metod biotechnologicznych
we wspolczesnej hodowli roslin.

6° Ewelina Maria Staszak 2018 r.: ldentyfikacja genu Pm2 przy wykorzystaniu markera
Xcfd81 u form pszenicy zwyczajnej o zréznicowanym pochodzeniu.

7° Agnieszka Lisewska 2017 r.: Charakterystyka genéw odpornos$ci na rdz¢ brunatng i ich
markerow DNA w hodowli pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum ssp. aestivum).

8° Roksana Skowronska 2017 r.: Identyfikacja genu odpornosci na rdze¢ brunatng Lrl9 u
odmian potkartfowatych pszenicy ozimej o zréznicowanym pochodzeniu.

9° Alicja Buda 2017 r.: Identyfikacja genu Lr19 przy wykorzystaniu markera Xwmc 221 u
form pszenicy zwyczajnej o zréznicowanym pochodzeniu.

10° Joanna Jaworowicz 2017 r.: Poréwnanie poziomu plonowania polskich odmian pszenicy
0zimej z odmianami zagranicznymi uprawianymi w Polsce.

11° Aleksandra Sommerfeld 2016 r.: Znaczenie marker6w molekularnych w hodowli
odpornosciowej pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum ssp.aestivum).

12° Monika Dobierzynska 2016 r.: Znaczenie markeréw molekularnych w hodowli oraz
identyfikacja genéw potkartowato$ci pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum ssp. aestivum).

13° Angelika Olesinska 2015 r.: Analiza markerow molekularnych stuzacych do mapowania i
identyfikacji genéw odpornosci na rdz¢ brunatng u pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum
ssp. vulgare).

14° Magdalena Wozniak 2014 r.. Wykorzystanie markerow MAS w hodowli pszenicy
zwyczajnej (Triticum aestivum L.).

15° Patrycja Bernat 2014 r.. Wykorzystanie markerow molekularnych do selekcji
ktotkostomych form pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum ss.p vulgare).

16° Magdalena Agnieszka Nowak 2014 r.: Charakterystyka gendéw potkartowatosei i ich
markerow DNA w hodowli pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum ssp. aestivum).

Recenzowanie prac dyplomowych — inzynierskich:

1° Magdalena Roszak 2015 r.: Analiza warto$ci hodowlanej genotypoéw kolekcyjnych form
pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum L.) zawierajacych geny potkartowatosci.

2° Btazej Grabarczyk 2015 r.: Ocena struktury plonu genotypow kolekcyjnych form pszenicy
zwyczajnej (Triticum aestivum L.) zawierajacych geny potkartowatosci.

3° Marika Napierata 2015 r.. Ocena wykorzystania metod biotechnologicznych w hodowli
odpornosciowej pszenicy.

4° Fukasz Matuszak 2016 r.: Ocena cech struktury plonu genotypéw kolekcyjnych pszenicy
ozimej (Triticum aestivum L.) odpornych na maczniaka prawdziwego.

5° Dominika Golinska 2016 r.: Ocena mozliwosci wykorzystania genotypéw kolekcyjnych
pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum L.) zawierajacych geny poélkarfowatosci w
warunkach Wielkopolski.

6° Robert Czajka 2016 r.: Ocena cech struktury plonu genotypoéw kolekcyjnych form jarych
Inianki siewnej pochodzacych z Niemiec.

7° Michat Czarnota 2016 r: Mozliwos¢ wykorzystania genotypow kolekcyjnych Inianki jarej
w polskiej hodowli.
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8° Katarzyna Kociszewska 2016 r.: Projekt zastosowania metod biotechnologicznych w
hodowli odpornosciowej pszenicy.

9° Beata Cichowlas 2017 r.: Ocena cech struktury plonu genotypow kolekcyjnych form
jarych Inianki siewnej pochodzacych z Rosji.

Odbyte szkolenia:

1° Szkolenie pt. Profilowanie ekspresji miRNA — MBS szkolenia, konferencje, ustugi Sp. z
0.0.. 13-15.05.2017 r. Warszawa.

2° Seminarium naukowe poswigcone odwrotnej transkrypcji, technice Real-Time PCR oraz
klonowaniu molekularnemu. ABO Sp z 0.0. 24.04.2015 r. Poznan.

3° Workshop on — Plant genomics resources and phenotypic data standardisation.
Organizowany przez Transplant Consortium w dniach 27 — 28. 06. 2013 r. Poznan

4° Szkolenie pt. Faciliting dialogue between business and academia. Organizowane przez
Nickel Technology Park w dniach 15 — 16.05.2013 r. Poznan.

5° Szkolenie pt. Ochrona wlasnosci intelektualnych w ramach projektu: Komercjalizacja
droga do sukcesu nr POKL.04.02.00-000010/11. Organizowane w dniach 3 — 5.10.2012 r.
Wroctaw.

6° Szkolenie pt. Organizmy genetycznie zmodyfikowane — wzmocnienie systemu informacji
o srodowisku w szczeg6lnosci z zakresu bezpieczenstwa biologicznego. Ustuga szkoleniowa
w ramach Transitio Facility 2004/016-829.03.01, Nr ref.: 2004/016-829.03.01.02/P. Projekt
wspotfinansowany przez Uni¢ Europejska i realizowany dla Ministerstwa Srodowiska i
Centrum Informacji o Srodowisku. Organizowane 4.10.2007 r. Poznan.

Whioskowanie o granty:

1° Temat badawczy proponowany do dotowania przez MRiRW w latach 2014-2020 Badania
nad haploidyzacja Zyta oraz molekularna diagnostyka zdolnosci do androgenezy - sierpien
2013r. (niezakwalifikowany do finansowania).

2° Projekt NCBiR w ramach PBS, $ciezka B Udoskonalanie metod selekcji genotypow
pszenicy odpornych na choroby podstawy zdzbta w oparciu o markery molekularne — 2016
(niezakwalifikowany do finansowania).

3° Projekt NCN Analiza odpowiedzi transkryptomu na zakazenie maczniakiem prawdziwym
u roznych odmian pszenicy zwyczajnej — czerwiec 2017. (niezakwalifikowany do
finansowania).

4° Projekt NCN Poszukiwanie matrycy metaboliczno-genetycznej Inianki siewnej
odpowiedzialnej za odpornos¢ na choroby grzybowe — czerwiec 2017. (niezakwalifikowany
do finansowania).

Dzialalnos¢ organizacyjna: w organach uczelni i jej komisjach

1° Cztonek Rady Wydziatu Rolnictwa 1 Bioinzynierii od 2014 roku.
2° Cztonek Wydziatowej Komisji ds. Kadr Naukowych od 2017 roku.
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3° Cztonek Zespotu ds. Jakosci Ksztalcenia na kierunku Rolnictwo od 2016 roku.

Prace organizacyjne na rzecz samodzielnych jednostek organizacyjnych UP (Katedra
Genetyki i Hodowli Roélin).

1° Cztonek Rady Katedry Genetyki i Hodowli Ro$lin od 2015 roku.

2° Sprawowanie nadzoru nad obrotem materiatami ewidencjonowanymi UP w Katedrze
Genetyki i Hodowli Roslin.

3° Udzial w komisjach przetargowych.

7. Oprécz kwestii wymienionych w pkt. 1-6, wnioskodawca moze poda¢ inne informacje,
wazne z jego punktu widzenia, dotyczace jego kariery zawodowej.

Otrzymane nagrody i wyrdznienia:

1° Nagroda zespolowa za osiagnigcia w pracy zawodowej. 2012. Nagroda J M Rektora
Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu.

2° Nagroda zespolowa za osiagnigcia w pracy zawodowej. 2011. Nagroda J M Rektora
Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu.

3° Nagroda zespolowa za osiagnigcia w pracy zawodowej. 2009. Nagroda J M Rektora
Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu.

4° Nagroda zespotowa za osiagnigcia w pracy zawodowej. 2007. Nagroda J M Rektora
Akademii Rolniczej im. Augusta Cieszkowskiego w Poznaniu.

Moj dotychczasowy dorobek naukowy obejmuje 48 oryginalnych prac tworczych, 44
streszczenia i postery, 5 referatow konferencyjnych, 1 wspotautorstwo w monografii oraz 1 w
rozdziale monografii.

Na méj opublikowany dorobek naukowy sklada si¢ 48 prac wspotautorskich, z czego w 20
publikacjach jestem autorem wiodgcym. Sposrod 48 oryginalnych prac tworczych, 28 zostato
wydane w jezyku angielskim, w tym 15 w czasopismach z , Listy Filadelfijskiej”. Laczna
suma uzyskanych przeze mnie punktow zgodnie z listg czasopism MNiSW z uwzglednieniem
osiagniecia naukowego wynosi 1159.

W okresie przed uzyskaniem stopnia doktora na modj dorobek naukowy sktadaty sie 3
oryginalne prace tworcze. Znaczne zwigkszenie dorobku naukowo-badawczego miato miejsce
po uzyskaniu stopnia naukowego doktora.

Sumaryczny impact factor moich publikacji wedtug listy Journal Citation Reports (JCR)
wynosi 24,101.

(podpis wnioskodawcy)
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