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Informacja o dzialalno$ci naukowej, dydaktycznej i organizacyjne;j

(Autoreferat)

Osiagnigcia naukowe

Moja dziatalnos¢ badawcza zwiazana jest Scisle z genetyka molekularng. Pierwsze
prace badawcze wykonywatam pod kierunkiem pana prof. dr hab. Romana Zielinskiego w
Katedrze Genetyki Uniwersytetu Szczecinskiego w ramach pracy magisterskiej. Badania
dotyczyly zroznicowania genetycznego matza z gatunku Dreissena polymorpha,
wystepujacego w jeziorach Pomorza Zachodniego i prowadzone byly przy wykorzystaniu
techniki elektroforezy biatek izoenzymatycznych w zelu skrobiowym. Wyniki prac
badawczych zamieszczone zostaly w pracy magisterskiej pt ,,Analiza struktury genetycznej
populacji matza Dreissena polymorpha Pall. z jezior Pomorza Zachodniego™.

Po zakonczeniu studiow podjetam studia doktoranckie w Akademii Rolniczej w
Szczecinie, w Katedrze Hodowli Roslin, kierowanej wowczas przez prof. dr hab. Mirostawa
Papinskiego. Moim opiekunem naukowym byt dr hab. (obecnie prof. dr hab.) Piotr Masoj¢.
Pod jego kierunkiem podjetam badania zwigzane z genetyczng charakterystyka zyta,
zmierzajgce w gtdwnej mierze do skonstruowania doktadnej mapy genetycznej tego gatunku.
Przy uzyciu technik molekularnych obejmujacych elektroforetyczng analiz¢ izoenzymow w
zelach poliakrylamidowych (PAGE) i tancuchowa reakcj¢ polimerazy (PCR) z
niespecyficznymi starterami (RAPD) uzyskalam markery molekularne potrzebne do
zaggszczenia mapy sprzezen mieszafica DS2xRXL10. Szkielet mapy sktadat si¢ wowczas
wylacznie z markeré4w RFLP a markery bazujace na reakcji PCR byly pierwszymi tego typu
markerami uzyskanymi dla tego gatunku. Markery RAPD posluzyty takze do oceny
zroznicowania genetycznego kolekcji linii wsobnych zyta pochodzacych z zasobow naszej
katedry oraz z firmy hodowlanej DANKO. Uzyskane wyniki staly si¢ podstawa do napisania
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rozprawy doktorskiej: ,.Konstruowanie mapy genetycznej zyta przy wykorzystaniu markerow
molekularnych — RAPD i izoenzymow™.

Po uzyskaniu stopnia doktora zostalam zatrudniona w Katedrze Hodowli Roslin
Akademii Rolniczej w Szczecinie na stanowisku adiunkta, ktére zajmuje¢ do tej pory. W
migdzyczasie uczelnia zmienita strukture i nazwe, stajac si¢ - po potaczeniu z Politechnikg
Szczecinska -Zachodniopomorskim Uniwersytetem Technologicznym w Szczecinie. Nasza
katedra nosi obecnie nazwe Katedry Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin.

Gtéownym przedmiotem moich badan pozostaje niezmiennie zyto, a glownym
kierunkiem badawczym jest poszukiwanie markeréw molekularnych genomu zyta i
identyfikacja markerow waznych pod wzgledem uzytkowym cech, glownie porastania
przedzniwnego (PHS) i zwiazanej z nim aktywnosci amylazy (AA), wezesnosei kloszenia
(HE) oraz cech morfologicznych a takze meskiej sterylnosci. Ten cel realizowany jest poprzez
konstruowanie map genetycznych i identyfikacj¢ obszaréw genomu zawierajacych loci
badanych cech. Cze$¢ moich badaf poswigcona jest ocenie zaleznosci fenetycznych linii
wsobnych zyta pochodzacych z kolekeji katedry jak réwniez z firm hodowlanych.
Dodatkowym obszarem moich naukowych zainteresowan jest zroznicowanie genetyczne

nicieni owadobdjczych z rodzaju Steinernematidae i Heterorhabditidae.

Konstruowanie map genetycznych

Badania zwigzane z konstruowaniem map genetycznych rozpoczgtam od udziatu w
zageszezaniu mapy genetycznej pokolenia F2 mieszanca DS2xRXL10. Byla to pierwsza
kompletna (ztozona z siedmiu grup sprzg¢zefi) mapa zyta skonstruowana przez zespot prof.
M.D. Gale’a z John Innes Center Institute (Norwich, UK). Mapa wykonana z uzyciem
techniki RFLP byla przy moim udziale sukcesywnie wzbogacana o nowe markery bazujace
na aktualnie dostepnych technikach molekularnych. Nowe markery tworzone byly z
wykorzystaniem metody PCR ze starterami o losowych sekwencjach. Wyniki tych badan
prezentuja miedzy innymi, poza rozprawg doktorskg, publikacje z Theoretical and Applied
Genetics oraz Journal of Applied Genetics (2.1.2, 2.1.3, 2.1.4, 2.2.1, 2.2.2). Moim zadaniem
byly zaréwno prace zmierzajace do uzyskania materiatu roslinnego, analizy molekularne jak i
proces komputerowej analizy danych. Do mapowania wykorzystywatam wowczas program
MAPMAKER 3.0. Rozbudowywana mapa populacji DS2xRXL10 pozostawata przez

kilkanascie lat najsilniej zageszczona mapa zyta i stuzyla jako mapa referencyjna w wielu



badaniach zmierzajacych do tworzenia nowych map sprz¢zen zyta i pszenzyta, miedzy
innymi mapy mieszanca zyta 541x0t1-3 (2.1.4).

Jednym z kolejnych osiggnig¢ w dziedzinie mapowania genetycznego bylo
opracowanie i opublikowanie przez zesp6t pracownikow naszej katedry silnie zaggszcezonej
mapy chromosomu 6R (2.1.5), bedacej pierwsza zintegrowang mapg stworzong dla zyta przy
wykorzystaniu programu JoinMap 3.0 pozwalajacego na jednoczesne analizowanie danych
otrzymanych z kilku populacji mapujacych.

Wsrod zadan wykonywanych przeze mnie po zatrudnieniu na stanowisku adiunkta
byto koordynowanie prac nad kolejna mapa genetyczng zyta tworzong od podstaw. Byla to
mapa pokolenia F2 mieszanca S120xS76, tworzona poczatkowo przy pomocy programu
MAPMAKER 3.0 (2.2.1), ale ostatecznie skonstruowana przy uzyciu programu
komputerowego JoinMap 3.0 z markerow PCR bazujagcych w wigkszo$ei na starterach o
losowych sekwencjach (2.2.4). Postuzyla ona migdzy innymi jako narzedzie do oceny
przydatno$ci markeréw RAPD i ISSR w tworzeniu nowej mapy genetycznej i identyfikacji
grup sprzezen oraz do analizy tak zwanej transferowalnosci markerow, czyli skutecznosci w
wykorzystaniu tych samych markeréow do konstruowania i rozbudowy roéznych map tego
samego gatunku. Mieszaniec wykorzystany w tych badaniach stanowit podstawe do
wyhodowania przeze mnie populacji skiadajgcej si¢ z zestawu rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL), ktére byty gléwnym materiatem badawczym w moich dalszych pracach.

Z uwagi na brak dostepnych informacji o sekwencjach DNA zyta, w swoich pracach
wykorzystywatam gtéwnie markery o charakterze losowym (RAPD, ISSR, AFLP) ale takze
markery specyficzne (SSR i STS). Wigkszos¢ ze stosowanych metod molekularnych nie
pozwalala na osiagniecie duzej wydajnosci. Czes¢ z nich zapewniata co prawda uzyskanie
bardzo wielu markeréw ale odbywalo sie to kosztem pracochtonnych analiz. Pojawienie si¢
techniki DArT (Diversity Array Technology) wykorzystujacej technologi¢ mikromacierzy
umozliwilo znaczne przyspieszenie badafn nad identyfikacja nowych markerow
charakteryzujacych genomy ro$linne, w tym genom zyta. Ta technologia umozliwia szybkie
uzyskanie danych o segregacji tysigcy markeréw, co pozwala na skonstruowanie w
stosunkowo krotkim czasie map genetycznych o duzej ggstosci.

Dzicki nawigzaniu wspotpracy naukowej z zespotem z Katedry Genetyki, Hodowli
i Biotechnologii Roslin z SGGW z Warszawy i udzialowi w projekcie badawczym
kierowanym przez prof. Monike Rakoczy-Trojanowska (3.2.7) mozliwe stato si¢ utworzenie
w oparciu o markery DArT silnie zaggszczonych map pieciu populacji RIL zyta (w tym
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S120xS76) i stworzenie najbardziej nasyconej mapy zintegrowanej tego gatunku. Analizy
DArT wykonane zostaly przy wspotpracy z firma Diversity Array Technology Pty Ltd
(Yarralumla, Australia).

Zanim wyniki prac nad zintegrowang mapa wszystkich badanych mieszancow
opracowano w programie MultiPoint Consensus 2.2 i opublikowano w czasopi$mie PLoS
One (2.1.8), zostaly one przeze mnie wykorzystane do skonstruowania przy pomocy
programu JoinMap 3.0 czterech niezaleznych silnie zaggszczonych map zyta. Mapy te
postuzyty nastepnie do lokalizacji QTL cech stanowigcych przedmiot moich badawczych
zainteresowan — PHS oraz wczesnosci. Uzyskane rezultaty staly si¢ podstawa mojej
monografii habilitacyjnej zatytulowanej ,Identyfikacja /loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujacych wczesno$¢ i podatnos¢ na porastanie u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zageszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii

wsobnych (RIL)”.

Identyfikacja QTL

Jednym z wazniejszych problemoéw badawczych, ktorym poswiecam uwage jest
zjawisko porastania przedzniwnego u zyta. Jest to wazna pod wzgledem agronomicznym
cecha o bardzo zlozonym podlozu genetycznym. Do poznania mechanizméw jej
dziedziczenia konieczne jest posiadanie odpowiedniego materialu badawczego. Jedna ze
strategii badania cech wielogenowych, wybrang przeze mnie do analizy PHS jest analiza QTL
(loci cech ilosciowych). Aby wyniki byly jak najbardziej miarodajne niezbedne jest
dysponowanie silnie zaggszczong mapa genetyczng badanego gatunku. Z kolei dla
zwiekszenia wiarygodnosci analiz QTL wymagane jest wielokrotne powtarzanie ocen
fenotypowych. Do realizacji tych wymagan dobrze nadaje si¢ populacja mapujgca zlozona z
rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL). Linie wsobne wybrane do utworzenia mieszanca
stanowiacego glowny materiat badawczy w moich pracach pochodzily ze Zrédet komercyjnej
hodowli, co miato na celu zidentyfikowanie markeréw mogacych znalez¢ zastosowanie w
praktyce hodowlane;.

Utworzenie mapy genetycznej i analizy QTL przebiegaty dwuetapowo. W pierwszym
etapie analizie poddane zostalo pokolenie F2 mieszanca a w drugim bazowano na
wyprowadzonej z niego populacji RIL.

Populacja mapujaca F2 postuzyta do skonstruowania mapy genetycznej zlozonej
ostatecznie ze 141 markerdow (2.2.4) i do identyfikacji QTL kontrolujacych PHS i AA (2.2.1,
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2.1.6). Liczba wykrytych QTL byta stosunkowo niewielka w poréwnaniu z rezultatami
osigganymi wczesniej przez moich wspolpracownikow dla dwoch innych map zyta. Pokolenie
F2 nie pozwalato na weryfikacje moich wynikow, poniewaz tego typu materiat charakteryzuje
brak mozliwosci dokonywania wielokrotnych ocen interesujacych cech. Fenotypowanie
ogranicza sie tylko do roslin pokolenia F2, wzglednie ich potomstw - F3.

Mozliwo$¢ corocznego powtarzania analiz badanych cech i weryfikacji wynikow
uzyskanych dla danego mieszanca daje zastosowanie linii wsobnych wyprowadzonych z
pokolenia F2. Tego typu material, okre$lany skrotem RIL, wymaga dlugotrwatych
przygotowan. Uzyskanie odpowiedniego do wykonania badan poziomu wsobnosci populacji
mapujacej trwalo w przypadku mojego materiatu osiem lat. Dopiero po tym czasie celowe
stalo sie pobranie DNA i skonstruowanie mapy sprz¢zen oraz dalsze analizy fenotypowe,
ktéore przeprowadzano w 3-4 powtorzeniach w kolejnych sezonach wegetacyjnych.
Rownolegle z analiza PHS dokonywatam oceny terminu ktoszenia na tym samym materiale
oraz na trzech innych populacjach RIL, wyprowadzanych przez wspotpracownikow z
Katedry, przy moim udziale.

Zageszczone mapy czterech populacji RIL poshuzyty do lokalizacji QTL
kontrolujacych wezesno$é oraz w przypadku mapy S120xS76 takze PHS. Wyniki tych badan
znalazty sie w mojej monografii habilitacyjnej. Wykorzystanie rozbudowanych map populacji
RIL pozwolito m.in. wyjasni¢ watpliwosci dotyczace malej liczby QTL na mapie F2
mieszanca S120xS76. Okazalo si¢, ze zroznicowanie obecne u badanego mieszanca w
pewnych regionach kontrolujacych przedzniwne porastanie nie zostalo wezesniej wykryte,
bowiem na mapie populacji RIL wykryto az 31 QTL porastania, co wskazuje na przewage
zastosowania do analizy QTL zageszczonej mapy genetycznej oraz populacji linii wsobnych.
Na analizowanych czterech mapach wykryto ponadto 58 QTL kontrolujgcych wezesnosc,
uzupelniajac znaczgco wiedzg o obszarach genomu Zzyta odpowiedzialnych za ta wazng z
punktu widzenia praktyki rolniczej cecheg.

Poza przedstawieniem zageszczonych map i wynikow analiz QTL praca ukazuje
zaleznosci miedzy porastaniem i wczesnoscig, ktore dotychczas nie byly badane. Analiza
porownawcza QTL wykazata, ze wiele QTL porastania pokrywato si¢ calkowicie, lub
czesciowo z QTL wezesnosci. Mozna uznaé, ze potencjalnie 20 regiondw zawierajgcych loci
porastania wykazywato przynajmniej cze$ciowy zwiazek swojej lokalizacji z QTL

wezesnosci. To az 66% QTL porastania i 34% z 59 regionow kontrolujgcych wezesnos¢ we



wszystkich czterech populacjach. Dotychczasowe doniesienia literaturowe donosity o jednym
QTL wspélnym dla przedzniwnego porastania i terminu kloszenia oraz spoczynku u pszenicy.

Pokrywanie si¢ obszarow zawierajacych loci kontrolujace porastanie i wczesnos¢
odpowiadato w przyblizeniu zaleznosci miedzy lokalizacja QTL porastania i aktywnosci a-
amylazy, wykazanej wczesniej przez wspotpracownikow katedry ktéra w przeliczeniu na
udziat OTL wspdlnych w stosunku do QTL dla PHS wyniosta 69,2%.

Dzieki uzyskanym wynikom mozliwe bylo wykazanie, ze przewidywana wczesniej
wspbtzaleznos¢ dziedzicznego podloza obu cech istnigje, ale nie jest bezposrednia
zaleznogcia, pozwalajaca stwierdzié, ze wezesne formy zyta beda wykazywaly skionnos¢ do
silniejszego porastania. Liczba loci niezaleznie zaangazowanych w kontrole kazde] z
badanych cech jest na tyle duza, ze kombinacje alleli umozliwiaja pojawienie si¢ wsrod grupy
ro$lin wezesnych zaréwno form podatnych jak i odpornych na porastanie. Podobne
zroznicowanie dotyczy grupy roslin o p6znym terminie kloszenia.

Zwiazek miedzy genami wezesnosei i porastania o podobnej lokalizacji moze polegac
tylko na ich sprzezeniu, ale istnieje tez mozliwos¢, ze czgs¢ z nich to geny o efektach
plejotropowych, zaangazowane w kontrolg¢ obu cech. Poniewaz jednak geny te dziatajg na
roznych etapach rozwoju i w interakcji z roznymi warunkami $rodowiska nie ma prostej
zalezno$ci miedzy badanymi cechami.

Niezaleznie od rodzaju wspoldziatan migdzy genami i od mechanizméw dziatania
regulujacych obie cechy, mozliwe jest prowadzenie selekcji w celu wytworzenia korzystnych
dla uprawy form weczesnych, jednoczesnie odpornych na przedzniwne porastanie. Wyniki
przedstawione w monografii wskazuja markery mogace sta¢ sig uzytecznymi w selekcji
wezesnych i zarazem odpornych na porastanie form zyta.

Kontynuacje i rozwinigcie badan nad genetycznym podlozem porastania i wczesnosci
zaktada projekt badawczy, ktorym kierujg od 2010 roku (3.1.1). W wyniku realizacji zadan
zaplanowanych w grancie i z wykorzystaniem wczeSniejszych osiggnié opublikowana
zostala praca w czasopi$mie Molecular Breeding (2.1.9). Przedstawiono w niej rezultaty
badah nad porastaniem wzbogacone o wyniki analiz PHS z dodatkowego sezonu
wegetacyjnego oraz dolaczono wyniki z trzyletniej oceny aktywnosei a-amylazy. Dokonano
analizy zaleznosci lokalizacji QTL poszczegdlnych cech. Na mapie zidentyfikowano 14 QTL
aktywnosci a-amylazy, czyli wigcej niz udato si¢ wykry¢ na mapie pokolenia F2 tego samego
mieszafica, co podobnie jak w przypadku analizy QTL warunkujacych podatno$¢ na
porastanie przemawia na korzy$¢ zastosowania do analizy QTL silnie zageszezone] mapy
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genetycznej oraz populacji rekombinacyjnych linii wsobnych. Zaleznos¢ miedzy lokalizacjg
genéw kontrolujacych PHS i AA zostata stwierdzona w 6 przypadkach i dla takiej same;
liczby regionéw genomu wykazano zwigzek migdzy genami porastania i wezesnosci.

Znajomos¢ regionéw genomu zaangazowanych w kontrole wezesnosci i porastania
stanowi dobra podstawe do analizy poréwnawczej z QTL innych cech. Obecnie zajmuj¢ sig
badaniami majacymi na celu wykazanie powigzan miedzy lokalizacja QTL wczesnosci,
porastania, aktywnos$ci a-amylazy oraz cech morfologicznych u zyta, z wykorzystaniem
dwoch map konsensusowych. Uzyskane wyniki (2.3.24) wskazuja na liczne zalezno$ci
rozmieszczenia na mapie QTL zaréwno porastania i cech morfologicznych jak tez wezesnosci
i cech morfologicznych oraz wszystkich trzech grup cech. W pierwszym przypadku
wykazano gltéwnie sprzezenia gendw kontrolujacych PHS i morfologi¢ ktosa (dtugosc, liczbe
kloskow, zbito$¢), w drugim obserwowano zwiazek polozenia QTL wczesnosci i cech
morfologicznych charakteryzujacych przede wszystkim ziarniaki (liczba i masa ziaren).
Niezaleznie od tego czy geny badanych cech wykazuja dziatanie plejotropowe czy tez sg
genami sprzezonymi, mozliwe jest wytypowanie markerow przydatnych w  selekcji
korzystnych dla uprawy form zyta.

Swoje do$wiadczenia w analizie QTL wykorzystalam do nawigzania wspotpracy z
pracownikami Instytutu Fizjologii Ro$lin PAN w Krakowie, czego wynikiem jest praca

opublikowana w Plant Genetic Resources: Characterization and Utilization (2.2.7).

Inne badania z zastosowaniem markeréw molekularnych

Inne prace badawcze w ktérych realizacj¢ bytam zaangazowana, to kierowane przez dr
hab. Stefana Stojalowskiego (3.2.8, 3.2.10) badania zwigzane z identyfikacja gendw
przywracajacych meska plodno$¢ u zyta z cytoplazma sterylizujaca typu CMS-C, ktorych
wyniki prezentowane byty w kilku publikacjach lub doniesieniach (2.1.7, 2.3.16, 2.3.18,
2.3.20, 2.3.22) i wykorzystywane sa w pracach zwigzanych z hodowlg odmian
mieszancowych. Uczestniczylam tez projekcie o tematyce dotyczacej zjawiska
cytoplazmatycznej meskiej sterylnosci u pszenzyta (3.2.5) Byt to grant celowy
wspotfinansowany przez DANKO Hodowla Roslin Sp. z 0.0. oraz Ministerstwo Nauki i
Informatyzacji, koordynowany przez pania prof. dr hab. Mari¢ Wedzony z Instytutu Fizjologii
Roslin PAN w Krakowie.

Kolejna cechg zyta, w ktorej badaniach bior¢ udzial jest zjawisko karlowatosci.
Badania nad genetycznym uwarunkowaniem tej cechy, stwierdzonej w materiale
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pochodzacym ze zrédta K11 (IHAR Radzikow) doprowadzity do identyfikacji genu Ddw3.
Jest to gen o dominujacym charakterze dziedziczenia, ktory zostal zlokalizowany na
chromosomie 1R (2.3.21, 2.3.25). W naszej katedrze dysponujemy jeszcze kilkoma Zrodtami

kartowatosci i prowadzimy prace nad ich charakterystyka.

Badania podobienstwa genetycznego

Wybrane markery genomu zytniego, zarowno zmapowane jak i bez znanej lokalizacji
chromosomowej postuzyly do analizy podobienstwa genetycznego i fingerprintingu linii
wsobnych zyta. Wyniki zamieszczono w pracach opublikowanych w Journal of Applied
Genetics i Plant Breeding and Seed Science (2.1.1, 2.2.6). Prace te zawieraja charakterystyke
zroznicowania genetycznego dwoch zestawow linii i uszeregowanie tych materiatow w
ramach dendrograméw. W jednej z prac dokonano takze poréwnania efektow zastosowania
r6znych metod molekularnych do analizy skupien badanych materiatdéw. Znajomos¢
rezultatow tych badan jest istotna migdzy innymi dla okreslenia poziomu zmienno$ci miedzy
komponentami rodzicielskimi wybieranymi do tworzenia populacji mapujacych czy tez do

przewidzenia efektu heterozji w hodowli odmian mieszancowych.

Charakterystyka molekularna nicieni owadobdjczych (EPN)

Poza pracami zwigzanymi z molekularng charakterystyka zyta i poszukiwaniem loci
warunkujgcych porastanie i wezesno$¢ uczestniczytam takze w badaniach nad nicieniami
owadobdjczymi. Badania te prowadzone sa we wspdtpracy z dr Magdalena Dziggielewska z
Zakladu Ochrony Roslin naszego wydzialu. Wspdlne badania realizowane byly miedzy
innymi w ramach grantu NCN (3.2.9). Wspolpraca zaowocowata opublikowaniem dwoch
prac (2.2.3, 2.2.5) i przygotowaniem do druku kolejnej publikacji.

Nicienie z rodziny Steinernematidae i Heterorhabditidae naleza do obligatoryjnych
pasozytow owadow i ze wzgledu na swoje szczegllne wiasciwosci stanowig jeden z
wazniejszych czynnikow biologicznego zwalczania szkodnikéw glebowych. Dazenie do
zwalczania szkodnikow przy jednoczesnym ograniczaniu zuzycia pestycydow sprzyja
zainteresowaniu nicieniami owadobojczymi, niewiele jednak wiadomo o rozprzestrzenieniu i
zageszezeniu tych organizméw w Polsce. Dane dotyczace zasiggu wystepowania nicieni
owadobdjczych w naszym kraju wymagaly wigec uzupelnienia a takze weryfikacji bowiem
wyniki badan nad EPN w krajach europejskich, sasiadujacych z Polska wzbudzaly pewne
watpliwosci w odniesieniu do niektorych informacji z literatury krajowej. Dla przyktadu
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problematyczny wydawat si¢ fakt stwierdzenia obecnosci Steinernema glaseri na terenie
naszego kraju, jako ze w Europie gatunek ten odnotowano jedynie na Azorach i w Hiszpanii.
Aktualizacji wymagaly tez doniesienia o stosunkowo czestym wystgpowaniu Steinernema
carpocapsae i Heterorhabditis bacteriophora w glebach potudniowej Polski. Badania nad
ekologia nicieni owadobdjczych prowadzone na terenie Czech, wykazaly ze w zadnej z
licznych préb nie odnotowano S. carpocapsae. Jednoczesnie badania EPN z terenu Czech i
Niemiec wskazywaty na duze prawdopodobienstwo obecnosci nowych, niewykrytych dotad
w Polsce gatunkow z tej grupy w naszej faunie glebowe;.

Wiele z wymienionych powyzej watpliwosci wiaze si¢ z tym, ze klasyfikacja
gatunkowa nicieni w oparciu obadania morfometryczne jest niezmiernie trudna i wymaga
duzego doswiadczenia. Wsparciem dla klasycznych metod oceny sg metody bazujace na
markerach molekularnych. Szczegbtowe badania nad ekologia i wystepowaniem nicieni
owadobdjczych w  polnocno-zachodniej Polsce w oparciu o metody genetyczne
potwierdzajace wiarygodnos¢ oznaczen taksonomicznych, bedace efektem migdzy innymi
realizacji grantu (3.2.9) pozwolily na rzetelna weryfikacje skladu gatunkowego nicieni z
rodziny Steinernematidae i Heterorhabditidae w naszym Kraju.

Moim gléwnym zadaniem byto stworzenie prostego systemu identyfikacji gatunkow
nicieni EPN identyfikowanych na terenie Polski i weryfikacja przy jego udziale klasycznych
oznaczeh taksonomicznych analizowanych izolatow. Udato si¢ to dzigki wykorzystaniu
metody PCR-RFLP. Zastosowanie jednej pary starteréw (LSU) i dwoch enzymow
restrykeyjnych (Hinfl i Rsal) pozwolilo na wykazanie odmiennosci wszystkich siedmiu
badanych gatunkéw, w tym Steinernema silvaticum, ktérego obecnosci na terenie Polski
dotychczas nie odnotowywano (praca ztozona w wydawnictwie Folia Parasitologica).

Zaprezentowany system do identyfikacji EPN wystepujacych na terenie Polski i
Europy Srodkowej moze stanowié¢ uzyteczne narzedzie w potwierdzeniu rozpoznania
izolatow na podstawie oceny morfometrycznej. Mogtby znalezé zastosowanie takze jako
niezalezne, wstepne narzedzie do identyfikacji nicieni a zaangazowanie doswiadczonego
nematologa i dalsze analizy molekularne bylyby niezbedne w razie pojawienia si¢

watpliwosci (np. w przypadku pojawienia si¢ gatunku innego niz wykryte dotychczas).
Dorobek publikacyjny

Na médj dorobek naukowy, poza monografia habilitacyjng sklada si¢ 17 prac

oryginalnych, w tym 16 opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora. Dziewig¢ z nich
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ukazato si¢ w czasopismach aktualnie wyréznianych w Journal Citation Reports, z
przyznanym IF. Wartos¢ sumaryczna IF pigcioletniego dla moich publikacji wynosi 20,335 a
suma punktdéw na podstawie listy czasopism opublikowanej przez Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego w 2012r wynosi 250. Lgczna liczba cytowan wedlug bazy Web of
Science to 49 (36 bez autocytowan), indeks Hirsha h=2 a wedtug zestawienia ze wszystkich
baz danych to 97 (75 bez autocytowan), indeks Hirsha h=4.

Oprocz prac o charakterze oryginalnym jestem wspotautorkg 32 prac i doniesien
konferencyjnych (w tym 25 po wuzyskaniu stopnia doktora). Wyniki swoich badan
prezentowatam réwniez biorac udzial w konferencjach naukowych, w formie posterow oraz w
formie prezentacji (1.Il Krajowe Seminarium: Mapowanie genomow roslinnych i
poszukiwanie markerow cech uzytkowych, Poznan 2000; 2. Konferencja: Nauka dla Hodowli
1 Nasiennictwa Roslin Uprawnych, Zakopane 2011). We wrzesniu 2012 roku prezentowatam
wyniki badan na Zjezdzie Katedr Genetyki, Hodowli Roslin, Nasiennictwa i Biotechnologii w

Krakowie, jako przedstawiciel Katedry Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin ZUT.

Udzial w projektach badawezych

Uczestniczytam jako wykonawca w dziesigciu projektach naukowych (3.2.1, 3.2.10),
finansowanych przez krajowe instytucje (KBN, Ministerstwo Rolnictwa, MNiSW, NCN). Od
2010 roku kieruje trzyletnim grantem przyznanym przez MNiSW, przejetym przez NCN
(3.1.1). Temat grantu dotyczy moich gléwnych zainteresowan badawczych; jego celem jest
dokladne poznanie genetycznego podloza wezesnosci u zyta i okreslenie zaleznosci miedzy
terminem kloszenia a zjawiskiem porastania oraz zidentyfikowanie markeréw molekularnych
obu cech.

Jestem takze wspotwykonawcg w trzyletnim projekcie ,,Opracowanie markerow
molekularnych karlowego typu wzrostu, jako wsparcie programu hodowli odmian zyta i
pszenzyta odpornych na wyleganie”, ktory zostal oceniony pozytywnie (czerwiec 2012r.) i
zakwalifikowany do finansowania przez NCBR w ramach I konkursu w Programie Badan
Stosowanych (Sciezka B).

Bralam udzial réwniez w realizacji grantow wewnatrzuczelnianych; w dwdéch jako

kierownik (4.1.1, 4.1.2) i w czterech jako wykonawca (4.2.1-4.2.4).
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Osiaggniecia w zakresie dorobku dydaktycznego, popularyzatorskiego oraz

wspélpracy z instytucjami, organizacjami i towarzystwami naukowymi

Dzialalnos¢ dydaktyczno-wychowawcza

Przygotowanie dydaktyczne zdobylam w ramach studiéw uniwersyteckich na
Uniwersytecie Szczecinskim. Posiadam takze przygotowanie dydaktyczne w zakresie
pedagogiki szkoty wyzszej dzigki ukonczeniu studium doskonalenia pedagogicznego na
Akademii Rolniczej w Szczecinie.

W czasie mojego zatrudnienia na stanowisku adiunkta (2000-2012) prowadzitam
zajecia dydaktyczne z jedenastu przedmiotow na pigciu kierunkach studiow (zestawienie w
tabeli ponizej) w formie wykladow, éwiczen audytoryjnych i ¢wiczen laboratoryjnych,
zarbwno w ramach kursow stacjonarnych jak i niestacjonarnych. Dla wigkszosci
prowadzonych przedmiotow opracowywalam samodzielnie lub we wspolpracy z
pracownikami Katedry program zajg¢, przygotowywany w formie prezentacji lub
konspektow. Ponadto prowadzilam zajecia seminaryjne i pracownie dyplomowe dla

magistrantow. Corocznie realizowatam lub przekraczatam pensum dydaktyczne.

Prowadzone przedmioty (lata 2000-2012):

Nazwa przedmiotu Kierunek studiow wyklady | ¢wiczenia
Genetyczne aspekty ochrony Ochrona Srodowiska tak
srodowiska
Genetyka Rolnictwo, tak tak

Ochrona Srodowiska
Biologia molekularna Biologia, tak

Biotechnologia,

Ogrodnictwo
Aktualne trendy biologii molekularnej | Biotechnologia tak tak
Genetyka odpornosci na stresy w Biotechnologia tak tak
ujeciu klasycznym i molekularnym
Molekularne podstawy ewolucji Biotechnologia tak
Ewolucjonizm Biologia tak tak
Biotechnologia w kosmetologii Biotechnologia tak
Biotechnologia w hodowli ro$lin Biotechnologia tak
Metody inzynierii genetycznej w Biotechnologia tak
hodowli roslin
Rosliny modyfikowane genetycznie Ogrodnictwo tak
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Wypromowalam trzy prace inzynierskie i jedenascie prac magisterskich; wszystkie
byly pracami studentéw kierunku biotechnologia. Bylam recenzentem trzech prac
magisterskich, studentow biotechnologii. Bratam tez udzial w pracach komisji
egzaminacyjnych podczas egzaminéw dyplomowych. Nie pelitam funkcji promotora
pomocniczego.

Sposrod  innych form prowadzenia dziatalnosci dydaktyczno-wychowawczej
wymieni¢ mozna funkcje opiekuna roku studentow studiow stacjonarnych na kierunku

Rolnictwo w latach 2007-2009.

Dzialalnos$é popularyzujaca nauke
Kilkakrotnie uczestniczylam w pokazach laboratoryjnych organizowanych w ramach
Szczecinskiego/Zachodniopomorskiego Festiwalu Nauki oraz prowadzitam zajecia pokazowe

w laboratorium biologii molekularnej dla mtodziezy licealnej, poza Festiwalem Nauki.

Wspélpraca z instytucjami, organizacjami i towarzystwami naukowymi

Od 2000 roku jestem czlonkiem Polskiego Towarzystwa Genetycznego (PTG).
Wyniki swoich badan prezentowatam na zebraniach Szczecinskiego Oddziatu PTG a takze
Polskiego Towarzystwa Fitopatologicznego, Polskiego Towarzystwa Agrotechnicznego oraz

Szczecinskiego Towarzystwa Naukowego.

Dzialalno$¢ organizacyjna

1. W roku 2006 petitam funkcje sekretarza wydziatowej komisji rekrutacyjnej

2. W 2011 objetam stanowisko sekretarza szczecinskiego oddziatu PTG (Polskie
Towarzystwo Genetyczne) na kadencj¢ 2011-2014

3. Przez 10 lat zajmowalam si¢ planowaniem i rozliczaniem zajg¢ dydaktycznych dla

wszystkich pracownikéw Katedry.

Nagrody
Dwukrotnie zostalam nagrodzona za osiggni¢cia naukowe. Przyznane wyrdznienia to:
1. Nagroda J.M. Rektora Akademii Rolniczej w Szczecinie — za osiggnigcia naukowe,
zespotowa III stopnia (wspolnie z dr P. Milczarskim i dr S. Stojalowskim) - 2003 r.
2. Nagroda J.M. Rektora Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w
Szczecinie, za osiggniecia naukowe, indywidualna III stopnia, 2011r.
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CENTRALNA KOMISJA Warszawa, 11 lutego 2013 r.
DO SPRAW STOPNI | TYTULOW tel, 22 826-82-38: tel./ fux. 22 636 63 28

e-mml: kancelanaick gov.pl
Palac Kultury i Nauki
00-901 Warszawa

Nr BCK - I1-L-6602/2012
Dziekan
Wydziatu Ksztattowania Srodowiska i Rolnictwa
Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego
w Szczecinie

Centralna Komisja do Spraw Stopni i Tytutéw, na podstawie art. 18 a ust. 5 ustawy z dnia 14
marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie
sztuki (Dz. U. z 2003 ., nr 65, poz. 595, Dz. U. 2 2005 r., nr 164, poz. 1365, Dz. U.z2011r, nr
84, poz. 455), zwana dalej ustawa, informuje, iz w dniu 11 lutego 2013 r. powotata komisjg
habilitacyjng, w skiad ktérej wchodza:

1. przewodniczacy komisji — prof. Zofia Jasifiska - Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu

2.sekretarz komisji - dr hab. Beata Smolik - Zachodniopomorski Uniwersytet
Technologiczny w Szczecinie

3.recenzent — dr hab. Henryk Bujak - Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu

4.recenzent - dr hab. Mirostaw Tyrka - Politechnika Rzeszowska im. Ignacego
tukasiewicza w Rzeszowie

5. recenzent — prof. Stawomir Stankowski - Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny
w Szczecinie

6.czlonek komisji — dr hab. Jerzy Przyborowski - Uniwersytet Warminsko-Mazurski w
Olsztynie

7. czlonek komisji — prof. Andrzej Nowak - Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny
w Szczecinie

w celu przeprowadzenia postgpowania habilitacyjnege dr Beaty MYSKOW, wszczetego w

dniu 8 pazdziernika 2012 r. w dziedzinie nauk rolniczych w dyscyplinie agronomia.

Jednoczesnie zwracamy sie do Rady Wydzialu Ksztattowania Srodowiska i Rolnictwa
Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie z uprzejmg prosbg o
powiadomienie w imieniu Centralnej Komisji ww. 0séb o powotaniu ich w sktad przedmiotowe;]
komisji oraz o przekazanie dokumentacji dr Beaty Myskow.

W zalgczeniu Centralna Komisja przekazuje dokumentacjg, o kiérej mowa w art. 18a ust. 1
ustawy, w formie papierowe.
Do wiadomoéci :

- dr Beata Myskow

prof{drhabd, W ﬂ_iignu Wydziaty Ksrialowania

odowiska | Rolnictwa

Wptynolo dnia2 1LLUT. 3. r.



Wroclaw, 8.04.2013 r.
Dr hab. Henryk Bujak prof. nadzw.

Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu

Ocena osiagnie¢ naukowo-badawczych, dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego
oraz wspolpracy migdzynarodowej Pani dr Beaty MySkow ubiegajacej si¢
0 nadanie stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych,

w dyscyplinie agronomia

Pani dr Beata Myskow w latach 1990-1995 odbyta studia na kierunku Biologia na
Uniwersytecie Szczecinskim uzyskujac stopien magistra po obronie pracy pt. ,,Analiza
struktury genetycznej malza Dreissena polymorpha Pall. z jezior Pomorza Zachodniego”
wykonanej pod kierunkiem prof. dr hab. R Zielinskiego. Bezposrednio po ukonczeniu
studiow magisterskich rozpoczeta stacjonarne studia doktoranckie na Akademii Rolniczej w
Szczecinie pod opicka naukowa prof. dr hab. Piotra Masojcia. W roku 2000 uzyskata stopien
doktora nauk rolniczych w dyscyplinie agronomia na podstawie rozprawy wykonanej pod
kierunkiem prof. dr hab. Piotra Masojcia pt. ,,Konstruowanie mapy genetycznej zyta przy
wykorzystaniu markerow molekularnych — RAPD 1 izoenzymow”. W tym tez roku zostala
zatrudniona na stanowisko adiunkta w Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Ro$lin
Akademii Rolniczej w Szczecinie obecnie Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny,

gdzie kontynuuje swoje badania.

* Ocena osiggnigcia naukowego przedstawionego w formie monografii

Przedstawione do oceny osiagnigcie naukowe dr Beaty Myskow to monografia
opublikowana przez Wydawnictwo Uczelniane Zachodniopomorskiego Uniwersytetu
Technologicznego w Szczecinie, zatytutlowana ,,Identyfikacja loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujacych wczesno$§¢ 1 podatno$§¢ na porastanie u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zaggszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL)”. Opracowanie liczy 84 strony druku, w tym 22 tabele, 8 rysunkow i 118
pozycji literatury oraz streszczenia w jezyku angielskim i niemieckim.

Przedstawiona do oceny monografia mimo rozbudowanej czgéci eksperymentalnej i
wynikajacej z tego bogatej dokumentacji wynikow jest napisana w sposob przejrzysty i

syntetyczny w uktadzie ogélnie przyjetym dla tego typu opracowan. Wstep i cel pracy w
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sposob przekonywujacy uzasadniaja potrzebe badan okre§lonych w tytule pracy. W
merytorycznej ocenie rozprawy na podkreslenie zastuguje zgromadzenie najnowszych pozycji
pi$miennictwa zagranicznego i krajowego oraz syntetyczne ich omowienie we wstepie |
przegladzie literatury. We wstepie przedstawiony zostat dotychczasowy stan wiedzy na temat
uwarunkowan genetycznych wczesno$ci oraz podatnosci na porastanie nie tylko zyta, ale takze
innych zbdz, u ktérych genetyczna kontrola tych zjawisk jest lepiej poznana.

Celem pracy bylo wykorzystanie silnie zaggszczonych map genetycznych zyta do
identyfikacji loci cech ilosciowych (QTL) odpowiedzialnych za wezesno$¢ (termin kloszenia i
termin kwitnienia) i1 porastanie pozniwne oraz wytypowanie markerow molekularnych
sprzezonych z loci genaméw warunkujacymi te cechy. Ponadto Autorka postanowita zbadac¢
zalezno$ci wystepujace pomigdzy wezesnos$cia a porastaniem ziaren zyta.

Postawienie sobie ambitnego celu bylo mozliwe dzigki wczesniej zdobytemu przez
Habilitantke w trakcie pracy w Katedrze, do§wiadczeniu oraz posiadaniu map genetycznych
zyta, ktore wczesniej byly stopniowo zgeszczane. Byly to mapy genetyczne utworzone dla
populacji mapujacych pokolenia F, oraz wyprowadzonych z nich populacji rekombinacyjnych
linii wsobnych (RIL).

W rozdziale przeglad piSmiennictwa Kandydatka przedstawia wyniki badan nad
genetyczng kontrola terminu 1 catego procesu kwitnienia zar6wno u zyta, jak 1 innych roslin, w
tym prowadzonych na modelowej roslinie Arabidopsis thaliana. Wyniki rozlicznych badan
wykazaly odmienno$¢ gendéw warunkujacych te procesy u Arabidopsis, ryzu i zbdz, co
Swiadczy o roznej drodze ewolucji tych grup roslin oraz konieczno$ci prowadzenia oddzielnych
badan dotyczacych lokalizacji genow odpowiedzialnych za te procesy. Proces kwitnienia jest
bardzo ztozony 1 bierze w nim udzial wiele grup gendw zwiazanych z wernalizacja, reakcja na
fotoperiod oraz inne niezwigzane z odpowiedzia na temperaturg czy $wiatlo.

Istnieje wiele prac wskazujacych na istnienie kilku gendéw glownych odpowiedzi na
fotoperiod 1 wernalizacj¢ u pszenicy i jeczmienia. Udato si¢ zmapowac gtéwne loci genéow Vrn
(odpowiedzi na fotoperiod) na krotkim ramieniu drugiej pary chromosoméw u pszenicy i
jeczmienia, ale sposob ich dziatania jest odmienny. Poza gtéwnymi loci Ppd i Vrn w genomach
jeczmienia 1 pszenicy odnotowano takze obecnos¢ dodatkowych loci wrazliwosci na
temperaturg 1 $wiatlo. Podobnie jak u pszenicy, takze u zyta zlokalizowano liczne QTL terminu
ktoszenia 1 wczesnosci. W roznych populacjach mapujacych wykazano ich obecno$¢ na
wigkszosci chromosoméw. Podlegaja one jednak dodatkowo modyfikujacym wplywom

srodowiska.



Badania prowadzone u zyta z wykorzystaniem map genetycznych pozwolity na
wykrycie czterech loci zwiazanych z terminem kwitnienia, z ktorych jeden byt odpowiedzialny
za wernalizacje (Vrnl), drugi za fotoperiod (Ppdl), a dwa kolejne za wczesnos¢. QTL
kontrolujace termin wczesnosci zmapowano na réznych chromosomach (4R, 5R, 6R i1 7R),
jednak jak do tej pory nie udato si¢ w pelni pozna¢ obszaréw genomu zyta odpowiedzialnych za
kontrolg procesu kloszenia i kwitnienia.

Kolejnym waznym zagadnieniem podjetym w pracy jest zbadanie genetycznych
mechanizméw kontrolujacych pozniwne porastanie ziaren (PHS). Straty plonu zbdz
spowodowane porastaniem siggaja w Polsce $rednio 5-10% ogodlnej produkceji, a jednym z
waznych kierunkéw programow hodowli zyta jest uzyskanie odmian odpornych na kietkowanie
ziaren w klosach. W efekcie prac dazacych do skrocenia okresu spoczynku ziaren i wyrownania
wschodow zwigkszona zostata podatno$é na porastanie. Porastanie jest zjawiskiem bardzo
zlozonym, ktore zalezy od wielu czynnikoéw zarowno genetycznych, morfologicznych,
fizjologicznych, biochemicznych, srodowiskowych, w tym klimatycznych i troficznych oraz
technologii uprawy.

Podobnie ztozone jest genetyczne podtoze porastania, ktore ma charakter wielogenowy.
Powszechnym sposobem jego analizy jest poszukiwanie regionow genomu zawierajacych QTL
kontrolujace odpornos¢ na porastanie (PHS) lub QTL okresu spoczynku, liczby opadania (FN)
czy tez aktywnosci a-amylazy (AA). Istnieje wiele metod bezposrednich i posrednich
okreslania odpornosci na porastanie, a zastosowana metoda moze mie¢ wptyw na wyniki
mapowania QTL. U zyta poszukiwane sa regiony genomu odpowiedzialne za porastanie i
powiazang z nim aktywno$¢ a-amylazy z wykorzystaniem réznych populacji mapujacych.
Podobnie, jak u pokrewnych gatunkéw zbdz, w dziedziczeniu odpornosci na porastanie u zyta
bierze udziat zespot licznych loci, rozmieszczonych na wszystkich siedmiu chromosomach. Jest
on ztozony z niewielkiej liczby QTL gtownych i licznych genéw o mniejszym znaczeniu. Na
istniejacych mapach genetycznych zlokalizowano QTL-e regulujace odpornos¢ na porastanie i
kontrolujace aktywnos$¢ a-amylazy, a takze potwierdzono zgodno$¢ pomiedzy mapami
obejmujace niektore wspolne rejony kontrolujace PHS i aktywno$¢ o-amylazy. Ponadto
niektore grupy loci wykazuja niealleliczne interakcje genowe.

Brak jednoznacznych informacji o lokalizacji gendéw kontrolujacych wczesno$¢ i
podatno$¢ na porastanie ziaren u zyta w pelni uzasadniaj podjecie tego waznego i1
skomplikowanego tematu badan, a uzyskane wyniki wnosza nowa wiedz¢ na temat genetycznej

kontroli tych procesow.



W rozdziale ,,Materiat i metody” podany zostal opis materiatéw badawczych, metod
prowadzenia do$wiadczen, ocen fenotypowych (wczesnosci kloszenia 1 porastania
pozniwnego), izolacji DNA i analiz molekularnych, statystycznego opracowania wynikow oraz
mapowania genetycznego i identyfikacji QTL. Material badawczy stanowity otrzymane
wczesniej W Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin ZUT w Szczecinie cztery
populacje rekombinacyjnych linii wsobnych zyta (RIL).

Wezesno$¢ roslin oceniano na podstawie ktoszenia i kwitnienia. Wczesno$¢ ktoszenia
(HE) okreslono w skali 9-cio stopniowej, a termin ktoszenia (HD) jako date, kiedy potowa
ktosow byta catkowicie wysunigta z pochew lisciowych, natomiast termin kwitnienia (FT)
okreslono jako datg¢ zakwitnigcia (otwarcia kwiatkow i wysunigcia pylnikdw) pierwszego
sposrod ktoséw wszystkich roslin danej linii. Oceny podatno$ci na przedzniwne porastanie
ziarniakéw w ktosach (PHS) w dokonywano w warunkach prowokacyjnych.

Watpliwosci co do tych ocen moze jedynie budzi¢ zbyt mata, dla niektorych genotypow,
liczba ziaren czy klosow poddanych obserwacjom (ponizej 10). W takich przypadkach
obliczone $rednie dla populacji obarczone moga by¢ duzym btedem.

Mapowanie genetyczne przeprowadzono za pomoca programu JoinMap 3.0
wykorzystujac segregacje markerow DArT oraz markeréw PCR (RAPD, STS, SCAR, SSR).
Ta druga grupa markeréw umozliwila identyfikacj¢ grup sprzezen. Do lokalizacji QTL uzyto
programu WinQTLCartographer 2.5, ktéry umozliwil identyfikacj¢ QTL na mapach, na ktorych
odleglosci mapowe byly mniejsze niz 1 ¢cM. Analiza statystyczna uzyskanych wynikow nie
budzi zastrzezen.

W rozdziale Wyniki dr B. Myskow prezentuje rezultaty przeprowadzonych
eksperymentdéw, analiz molekularnych, skonstruowane cztery mapy genetyczne obejmujace
wszystkie chromosomy zytnie wraz z wyznaczonymi QTL-ami dla wczesnosci I porastania
ziarna oraz analiz¢ sprzgzen markerow z wykrytymi QTL-ami. Podsumowanie stanowi bardzo
wnikliwa dyskusja uzyskanych wynikow na tle bogatych danych literaturowych, ktora zostata
przeprowadzona w kolejnym rozdziale. Uzyskane dane liczbowe zostaly poddane analizie
statystycznej, co nie tylko uwiarygodnia wyniki, ale pozwala na ich pelniejsza i prawidlowa
interpretacj¢, a w konsekwencji tego na sformulowanie prawidlowych wnioskow. Jasny i
czytelny podzial rozdzialow Wyniki oraz Dyskusja na podrozdzialy w znacznym stopniu
utatwia $ledzenie efektow poszczegolnych, wnikliwie przeanalizowanych danych liczbowych.

Na podstawie uzyskanych wynikéw Habilitantka przedstawita 9 jasno sprecyzowanych
wnioskow koncowych. Bogaty material do§wiadczalny pozwolit na wyciagnigcie utylitarnych

wnioskow, ktdre moga przyczyniaja si¢ do lepszego zrozumienia mechanizméw genetycznych
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kontrolujacych wczesno$¢ u zyta, a zwtaszcza termin kloszenia i kwitnienia oraz odpornos¢ na
porastanie ziaren. Wyniki te moga by¢ wykorzystane w hodowli nowych, wysokoplennych i
odporniejszych na porastanie odmian zyta o wysokich walorach technologicznych przydatnych
dla celow piekarniczych. Wnioski z badan znajduja oparcic w dokumentacji wynikow i sa
prawidtowo sformutowane.

Prace konczy wykaz literatury skladajacy si¢ ze 118 pozycji piSmiennictwa, w tym
zdecydowana wigkszo$¢ stanowia pozycje obcojezyczne (92%). Prace najnowsze
opublikowane od 2000 roku to 93 pozycje wykazu literatury (78%).

Wykorzystywanie przez Habilitantke do mapowania markeréw DArT wspolnie z
markerami innego typu, stworzylo mozliwo§¢ uzyskania bardzo silnie zaggszczonych i
rozbudowanych map genetycznych zyta. Mapy skonstruowane w ramach przeprowadzonych
badan osiagnety dhugosci od 714 do 1381 cM, przy liczebnosciach markeréw od 1292 do 1625.
Mapy poszczegdlnych chromosomow liczyty od 123 do 304 markerow. Liczebnos¢ markerow
na przedstawionych mapach byla nizsza niz w innych pracach, czego przyczyna mogto byc
zastosowanie ostrzejszych kryteriow selekcji markerow. Zwracano szczegodlng uwage, aby
zmapowane markery posiadaty segregacje nie odbiegajace od modelu jednogenowego, pomimo
ze populacje RIL charakteryzuja si¢ zwielokrotniong liczba podzialdow mejotycznych, a tym
samym zwigksza si¢ czgstoSci genotypow pochodzenia rekombinacyjnego w pordwnaniu z
pokoleniem F,. Dlugosci otrzymanych map genetycznych na podstawie populacji RIL byly
krotsze od mapy zyta populacji F,, ale zawieraty ponad 2,5-krotnie wigcej marker6w, co mozna
tlumaczy¢ zastosowaniem przy ich konstruowaniu funkcji regresji (ang. regression mapping )
zamiast powszechnie stosowanej funkcji najwigkszego prawdopodobienstwa (ang. maximum
likelihood). Otrzymane cztery mapy genetyczne, mimo zastosowania jednakowego algorytmu
do ich konstrukcji, r6znity si¢ migdzy soba dlugoscia, co jednak nie miato wplywu na liczbg
markerow.

Nalezy podkreslic wysoka skuteczno$§¢ mapowania, uzyskang zarowno dla markerow
DArIT (77,4%), jak i dla markeréw RAPD (75,8%.) Z uzyskanych 66 markerow RAPD 11
wykato niezgodno$¢ z jednogenowym modelem dziedziczenia, a kolejnych 5 wyeliminowano w
procesie mapowania (nie zostaly wtaczone w sktad zadnej z grup sprzgzen). Uzyskane markery
charakteryzowatly si¢ wysoka, wynoszaca 80,6%, transferowalno$cia, czyli skutecznoscia w ich
przenoszeniu miedzy réznymi mapami. Otrzymanie silnie zageszczonych map genetycznych
na podstawie czterech populacji o zréznicowanym pochodzeniu stalo si¢ warto$ciowym |
wydajnym narzgdziem do analizy porownawczej QTL. Nalezy podkresli¢, ze na liczbg

wykrywanych QTL istotny wptyw miat stopien pokrycia i zaggszczenia mapy genetycznej.
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Geny kontrolujace wczesnos¢ u zyta zostaty zlokalizowane na wszystkich chromosomach.
Cennym odkryciem jest okre§lenie obecnosci nowych genéw 1 QTL wczesnosci
zlokalizowanych na chromosomach 1R i 3R. Przedstawione wyniki badan pozwolity na
zmapowanie na chromosomie 1R, w zaleznosci od populacji mapujacej, od trzech do pigciu
QTL wczesnosci. Sposrod nich trzy QTL zawieraly loci kontrolujace termin kwitnienia, a dwa
wczesnos¢ kloszenia. Poniewaz czg$¢ QTL stanowity fragmenty chromosoméw wspdlne dla
dwoch lub trzech mieszancow, tacznie wykryto 10 roéznych obszaréw kontrolujacych
wczesno$¢ u zyta. Na mapie chromosomu 3R zlokalizowano natomiast od dwoch do pigciu
regionéw, zawierajacych loci zwiazane z wczesnoscia kloszenia. Potwierdzono ponadto
obecno$¢ QTL wcezesnosci na chromosomach 4R i 7R. Wykryto znacznie mniejsza liczbg QTL
determinujacych termin kloszenia niz QTL warunkujacych wczesno$¢ kloszenia. Ponadto
wykazano tylko czesciowe pokrycie si¢ QTL z obu grup, co wskazuje na istnienie znaczacych
réznic migdzy zestawami genéw kontrolujacych termin kloszenia i kwitnienia. Udato sig takze
okresli¢ markery sprzezone z tymi loci, przy czym najbardziej powtarzalne byly one dla
wykrytych po raz pierwszy lokalizacji na chromosomie 1R. Najwazniejsze dla determinacji
wczesnosci sa QTL z chromosoméw IR (QHelR- -L3 = QHelR-M2 = QHelR-S1 ), 2R
(QHe2R-M1 = QHe2R-L4 ), 4R (QHe4R-L1 = QHe4R- -S1) i 6R (QHe6R-K1 = QHe6R-M1
= QFt6R-S1).

W pracy wykazano, ze porastanie pozniwne jest bardzo ztozonym procesem
podlegajacym silnemu modyfikujacemu wpltywowi $rodowiska, a jego prawidlowe i doktadne
okreslenie w duzej mierze zalezy o liczebnosci proby, w tym wypadku od liczby kltosow i
ziaren. Proba dla populacji heterozygotycznych musi by¢ liczniejsza niz dla linii wsobnych.
Wyniki ocen fenotypowych maja wiec odzwierciedlenie w roéznych QTL kontrolujacych
porastanie w zaleznosci od przyjgtej metodyki jego okreslania. Nie wykazano wpltywu sposobu
zapylenia na oceng zmienno$ci i analiz¢ QTL porastania przedzniwnego, to znaczy, ze
uzyskano podobne wyniki dla populacji swobodnie zapylanych 1 rozmnazanych wsobnie.
Najistotniejsze dla kontroli porastania przedzniwnego sa loci zlokalizowane na chromosomach
1R, 2RI 7R.

Na podkreslenie zastuguje wykazanie wspolnej lokalizacji QTL porastania
przedzniwnego 1 wczesnosci na chromosomach IR, 2R, 6R 1 7R, co moze wskazywac, ze obie
cechy znajduja si¢ w duzej mierze pod kontrola wspolnych obszaré6w genomu zyta. Szczeg6lnie
cenne z aplikacyjnego punktu widzenia jest okreslenie na chromosomie 2R dwoch markerow
(Xpr162L250, Xpr366L570), ktore moga by¢ przydatne w programach hodowlanych zyta do

selekcji wczesnych i zarazem odpornych na porastanie genotypow.
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Na podkreslenie zashluguje doskonale opanowanie przez Kandydatke warsztatu
potrzebnego do analiz molekularnych, w tym takze programéw komputerowych
umozliwiajacych konstruowanie map genetycznych i lokalizacj¢ na nich QTL oraz metod
statystycznych potrzebnych do prawidlowego opracowywanie i interpretacji uzyskanych
wynikéw badan molekularnych i ocen fenotypowych.

Podsumowujac przedstawione do oceny osiagnigcie naukowe przestawione przez dr
Beate Myskow w postaci monografii pt. ,Identyfikacja loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujacych wczesno$¢ i podatno$¢ na porastanic u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zaggszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL)” nalezy stwierdzié, ze sa one nowatorskie i wnosza wiele nowych informacji
do dotychczasowej wiedzy w dyscyplinie naukowej agronomia, a zwlaszcza na temat loci cech
ilosciowych kontrolujacych genetyczne podloze dziedziczenia wczesnosci 1 podatnos$ci na
porastanie u zyta. Wyniki badan oprocz niewatpliwie wysokiej wartosci naukowej posiadaja
takze walory aplikacyjne 1 moga zosta¢ wykorzystane w programach hodowli zyta do uzyskania

wysokoplennych odmian o podwyzszonej odpornos$ci na porastanie.

* Ocena aktywnos$ci naukowej

Dziatalno$¢ naukowa Habilitantki zwiazana jest $cisle z genetyka molekularna, a Jej
glownym przedmiotem badan jest zyto. W dorobku naukowym dr Beaty Myskow znajduja sig
prace, wykonane gltoéwnie po uzyskaniu stopnia doktora, ktére dotycza przede wszystkim
poszukiwania markeréw molekularnych genomu zyta 1 identyfikacja markeréw waznych cech
uzytkowych, ale takze zréznicowania genetycznego nicieni owadobdjczych. Tematycznie
obejmuja one nastgpujace zagadnienia:

1/ konstruowanie map genetycznych,

2/ identyfikacja loci cech ilosciowych (QTL),

3/ badania z zastosowaniem markeréw molekularnych,
4/ badanie podobienstwa genetycznego,

5/ charakterystyka molekularna nicieni owadobdjczych.

Tematyke dotyczaca pierwszego zagadnienia Autorka opublikowata w 8 oryginalnych
artykutach naukowych. Badania zwigzane z konstruowaniem map genetycznych u zyta
prowadzila na biparentalnych populacjach mapujacych pokolenia F, réznych mieszancow
oraz wyprowadzonych z tych mieszancow populacji rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL).

W poczatkowym okresie swoich badaniach stosowata techniki markerowe z wykorzystaniem
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metody PCR starterow o losowych sekwencjach (RAPD, ISSR, AFLP), a nastepnie
sekwencjach specyficznych dla zyta (SSR i STS). W pierwszej kolejnosci uzyskane wyniki
pozwalaly to na sukcesywne zggszczanie mapy powstatej na postawie pokolenia F, mieszanca
DS2xRXL10. Dzigki tym badaniom uzyskano najsilniej zaggszczona mape¢ genetyczna zyta,
ktora byta wykorzystywana jako referencyjna do tworzenia nowych map zyta i pszenzyta. Do
konstruowania map wykorzystywata powszechnie wowczas stosowny program MAPMAKER
3.0.

Osiagnigciem, na ktére nalezy zwrdci¢ uwage bylo opracowanie i publikacja silnie
zaggszczone] mapy genetyczne] chromosomu zyta OR, ktéora powstata jako mapa
zintegrowana z wykorzystaniem programu JoinMap 3.0.

Dr B. Myskéw koordynowata prace nad tworzeniem nowej mapy genetyczna zyta na
podstawie pokolenia F; mieszanca S120xS76. W konstrukcji mapy i identyfikacji grup
sprz¢zen wykorzystane byly poczatkowo markery o charakterze losowym RAPD i ISSR.
Mieszaniec ten postuzyt takze do utworzenia populacji RIL, ktéra stala si¢ materiatem
badawczym wykorzystywanym w dalszych pracach. Powstata mapa byta kolejno zageszczana
takze markerami specyficznymi dla zyta (SSR i1 STS). Prace te jednak postgpowaty
stosunkowo wolno, ze wzgledu na mata liczbg uzyskiwanych markeréw. Pojawienie sig
techniki DArT (Diversity Array Technology) umozliwilo przyspieszenie badan nad
identyfikacja nowych markerow charakteryzujacych genom zyta. Technologia mikromacierzy
pozwala na szybkie uzyskanie informacji o segregacji tysigcy markerdw, co pozwala na
skonstruowanie w krotkim czasie silnie zaggszczonych map genetycznych. Zastosowanie tej
techniki pozwolito Kandydatce na silne zaggszczenie map powstatych na bazie populacji RIL
1 stworzenie najbardziej nasyconej mapy zintegrowanej zyta.

Posiadanie odpowiednio zaggszczonych map genetycznych umozliwilo identyfikacjg i
lokalizacj¢ QTL cech uzytkowych zyta. Ta tematyka badawcza realizowana jest przez
Kandydatke dla cech zwiazanych z wczesnoscia, odpornoscia na porastanie oraz aktywnos$cia
a-amylazy i zostala opublikowana w 5 oryginalnych pracach naukowych oraz przedstawiona
w postaci doniesienia naukowego. Tworzenie mapy genetycznej i analizy QTL przebiegaty
dwuetapowo, w pierwszym etapie bazowano na pokoleniu F,, a w drugim na wyprowadzonej
z niego populacji RIL. Populacja mapujaca F, umozliwita skonstruowanie mapy genetycznej
zlozonej ze 141 markerow, na ktorej zidentyfikowano niewielka liczbe QTL kontrolujacych
podatnos¢ na porastanie 1 aktywnos$¢ a-amylazy. Zageszczenie mapy populacji RIL pozwolito
dodatkowo na lokalizacj¢ QTL wczesnosci oraz  wigkszej liczby QTL kontrolujacych

poprzednie dwie cechy. Analiza poréwnawcza QTL porastania wykazata, ze wiele z nich
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pokrywato si¢ catkowicie lub czesciowo z QTL wczesnosci, co pozwolilo na wykazanie
wspotzaleznoséci dziedzicznego podloza tych cech. Wyniki badan nad lokalizacja QTL
pozwolilty Habilitantce na stwierdzenie, ze mozliwe jest prowadzenie selekcji w celu
uzyskania form wczesnych, a jednocze$nie odpornych na porastanie.

Kolejnymi zagadnieniami, ktorymi w swojej pracy naukowo-badawczej zajmowata si¢ dr
Beata Myskow to wykorzystanie markerow molekularnych do identyfikacji genow
przywracajacych plodno§¢ u zyta ze sterylizujaca cytoplazma typu C  oraz genow
kartowatosci Ddw3. Wyniki tych badan stanowily podstawg publikacji naukowej 1 6
doniesien konferencyjnych.

Markery molekularne poshuzyty, oprécz mapowania, do analizy podobienstwa
genetycznego i zrdéznicowania genetycznego linii wsobnych zyta. Wyniki tych badan
pozwolity na uszeregowanie linii na dendrogramie wedtug ich podobienstwa genetycznego i
zostaly zamieszczone w dwoch oryginalnych pracach naukowych. Maja one ogromne
znaczenie poznawcze przy wyborze linii do tworzenia populacji mapujacych oraz przy
doborze komponentéw do tworzenia odmian mieszancowych.

Dr Beata My$koéw uczestniczyta réwniez w badaniach nad nicieniami z rodziny
Steinernematide i Hetrorhabditidate, ktore sa wykorzystywane do biologicznej walki ze
szkodnikami glebowymi. Badania te prowadzita w ramach garntu NCN, a nawiazana
wspolpraca zaowocowata dwoma oryginalnymi publikacjami naukowymi. W ramach projektu
badawczego Kandydatka opracowata prosta, oparta na markerach RFLP metodg identyfikacji
gatunkowej nicieni nalezacych do analizowanych rodzin. Zastosowanie jednej pary starteréw
1 dwoch enzymow restrykcyjnych pozwolito na wykazanie odmiennosci wszystkich badanych
gatunkoéw, co moze by¢ wykorzystane w identyfikacji gatunkowej nicieni.

Dorobek naukowy Kandydatki stanowi 17 oryginalnych prac tworczych, w tym 9
opublikowanych w czasopismach z listy JCR tacznie wycenionych (zgodnie z lista MNiSW)
na 250 punktow. Sposrod nich 16 zostalo napisanych po uzyskaniu stopnia naukowego
doktora. Sumaryczny impact factor publikacji naukowych dr Beaty Myskow wedtug listy
Journal Citation Reports wynosi 20,335, liczba cytowan wedtug bazy Web of Science wynosi
49 (bez autocytowan 36), a indeks Hirscha 2. Stanowi to podstawe¢ do stwierdzenia, ze
dorobek naukowy Kandydatki jest znaczacy. Ponadto Habilitantka jest wspotautorka 32 prac i

doniesien konferencyjnych, w tym 25 po uzyskaniu stopnia doktora.

* Ocena w zakresie dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego oraz wspolpracy

mi¢dzynarodowej



Dr Beata Myskéw wykazuje aktywnos¢ w upowszechnianiu wynikow swoich badan.
Prezentowata wyniki swoich prac w formie posteréw oraz ustnych prezentacji na
mie¢dzynarodowych i krajowych konferencjach naukowych oraz spotkaniach towarzystw
naukowych.

Dorobek Kandydatki powigksza aktywny udziat w projektach badawczych
finansowanych ze zrédet Komitetu Badan Naukowych (4 projekty), Ministerstwa Rolnictwa i
Rozwoju Wsi (1 projekt), Ministerstwa Nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego (4 projekty), Agencji
Wiasnosci Rolnej Skarbu Panstwa (1 projekt) oraz grantdow wewngtrznych Uczelni (6
projektow). Dr Beta Myskow kierowata w latach 2010-2013 projektem badawczym MNiSW
(NN310 067639) pt. ,,Poszukiwanie OTL i markeréw molekularnych terminu kloszenia u
czterech mieszancow migdzyliniowych zyta Secale cereale L.” oraz dwoma projektami
finansowanymi ze srodkéw przeznaczonych na badania wtasne Uczelni.

Dr B. Myskoéw posiada dobre przygotowanie dydaktyczne zdobyte na studiach
uniwersyteckich oraz studium doskonalenia pedagogicznego ukonczonego na Akademii
Rolniczej w Szczecinie.

W trakcie pracy na uczelni prowadzita zajgcia dydaktyczne na kierunku Biotechnologia z
przedmiotow: Biologia molekularna (¢wiczenia), Aktualne trendy biologii molekularnej
(wyktady 1 ¢wiczenia), Genetyka odpornosci na stresy w ujeciu klasycznym 1 molekularnym
(wyktady i1 ¢wiczenia), Biotechnologia w kosmetologii (Wyktady), Biotechnologia w hodowli
ro$lin (¢wiczenia), Metody inzynierii genetycznej (¢wiczenia), na kierunku Biologia: Biologia
molekularna (¢wiczenia), Ewolucjonizm (wyktady 1 ¢wiczenia), na kierunku Ochrona
Srodowiska: Genetyka (wyklady i éwiczenia), Genetyczne aspekty ochrony $rodowiska
(¢wiczenia), na kierunku Ogrodnictwo: Biologia molekularna (¢wiczenia), Rosliny
genetycznie modyfikowane (wyklady) oraz na kierunku Rolnictwo: Genetyka (wyktady i1
¢wiczenia). Ponadto prowadzila seminaria dla magistrantow. Do tej pory byla promotorem 11
prac magisterskich i 3 prac inzynierskich na kierunku Biotechnologia oraz recenzentem prac
magisterskich. Bierze takze czynny udzial w pracach na rzecz Wydziatu i Uczelni migdzy
innymi jako cztonek komisji egzaminacyjnych, czy opiekun roku na kierunku Rolnictwo.
Brata takze czynny udziat w organizowanym przez Zachodniopomorski Uniwersytet
Technologiczny Festiwalu Nauki prowadzac zaj¢cia pokazowe z biologii molekularnej. W
przedstawionych do oceny materiatach brak jest informacji o odbytych stazach w

zagranicznych placowkach naukowych oraz wspoétpracy migdzynarodowe;.
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Kandydatka jest czionkiem Polskiego Towarzystwa Genetycznego, gdzie w obecnej
kadencji objela stanowisko sekretarza Oddzialu Szezeciriskiego.

7a osiggniceia naukowe dr Beata Myskéw zostala dwukrotnie wyrdzniona nagrodami J.
M. Rektora Akademii Rolnicze) w Szczecinie.

+  Wniosek koncowy

Po szzepSlowym przeanalizowaniu  dostarczonych — bogatych i starannic
przygotowanych materialéw pozytywnie opiniuj¢ wniosek dr Beaty Myskow o nadanie jej
stopnia doktora habilitowanego nauk rolniczych w dyscyplinie agronomia.

Na podstawie analizy: osiagniceia naukowego, aktywnosci naukowej, dorobku
dydaktycznego i popularyzatorskiego oraz wspdlpracy migdzynarodowej stwierdzam, Ze¢ dr
Beata Myskdw spelnia warunki okreslone w ustawie z dnia 18 marca 2011 roku o zmianie
ustawy - Prawo o szkolnictwie wyzszym, ustawy o stopniach naukowych i tytule naukowym
oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki oraz o zmiani niektérych innych ustaw (Dz. U. Nr
84, poz. 455), a takze przepisow wykonawczych - Rozporzadzenie Ministra Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego z dnia 1 wrzesnia 2011 roku (Dz. U. Nr 196, poz. 1165) i jest

przygotowana do samodzielnej pracy naukowej.

Dr hab. Hefryk Bujak prof. nadzw. UP
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Rzeszow, 2013-03-05

Dr hab. inz. Mirostaw Tyrka, prof. nadzw. PRz
Katedra Biochemii i Biotechnologii

Wydzial Chemiczny

Politechnika Rzeszowska

Al. Powstancow Warszawy

35-959 Rzeszoéw

Ocena osiagnie¢ naukowo-badawczych, dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego otaz
wsp6lpracy migdzynarodowej Pani dr Beaty Myskéw ubiegajacej si¢ o nadanie stopnia
doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych, w dyscyplinie agronomia

W 1995 roku Pani dr Beata Myskéw ukoniczyta studia magisterskie na Wydziale Biologii
Uniwersytetu Szczecifiskiego. Rozw6j naukowy kontynuowata pod kierunkiem Prof. dr hab.
Piotra Masojcia w ramach studiow doktoranckich zorganizowanych przy 6wczesnej Akademii
Rolniczej w Szczecinie. Na podstawie przedstawionej rozprawy doktorskiej pod tytulem
.Konstruowanie mapy genetycznej zyta przy wykorzystaniu markerow molekularnych —
RAPD i izoenzyméw” oraz po zlozeniu wymaganych egzaminéw Rada Wydziatu Rolniczego
nadata Jej w roku 2000 stopiefi naukowy doktora nauk rolniczych w zakresie agronomii.
Nastepnie Pani dr Beata My$kow zostala zatrudniona w jednostce obecnie przeksztalconej do
Katedry Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roglin, gdzie pracuje do chwili obecnej na
stanowisku adiunkta.

e Ocena osiggni¢cia naukowego przedstawionego w formie monografii

Temat przedstawionej db oceny monografii pt. ,Identyfikacja loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujgcych wczesno$¢ i podatnos¢ na porastanie u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zageszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL)” w pelni odpowiada tresci.

Wykaz symboli i skrétéw wprowadza w specjalistyczne nazewnictwo stosowane w pracy i
zawiera objasnienia 44 terminéw. Przedstawione definicje stanowig czgsto tlumaczenie
ztozonych nazw angielskich zwigzkéw chemicznych, metod badawczych i statystycznych
oraz typéw populacji mapujacych i nie budza zadnych zastrzezen.

Rozdzial ,,Wprowadzenie” obejmuje zagadnienia zwigzane z walorami odzywezymi i
prozdrowotnymi Zyta oraz znaczeniem gospodarczym w warunkach klimatycznych Polski.
Podkre§lany jest réwniez wilasciwy dobor przyjetej strategii identyfikacji loci cech
ilosciowych (QTL) w populacjach RIL z krzyzowan dwurodzicielskich. Mozna jedynie



dodaé, ze nowe trendy w identyfikacji QTL pod katem ich praktycznego wykorzystania w
hodowli w procesie wspomagania decyzji w selekcji, uwzgledniajg stosowanie populacji
uzyskanych z krzyzowan wielu rodzicéw oraz zaawansowane systemy marker6w bazujgce na
sekwencjonowaniu. Cel pracy zostat sformutowany bardzo przejrzyscie i precyzyjnie.
Przeglad literatury ma struktur¢ o$miu podrozdzialéw wprowadzajacych w tematyke regulacji
terminu kwitnienia, genetyczng kontrole terminu kwitnienia w gatunkach modelowych i
zbozach ze szczegélnym uwzglednieniem zyta. W ciggu ostatnich kilku lat w zakresie
poruszanej tematyki nastapit bardzo szybki postep szczegllnie dzigki poréwnaniom
strukturalnym z Brachypodium distachyon i w tym kontekscie mozna rozwazy¢ uzupetnienie
przegladu literatury o schemat przedstawiajacy wzajemne wspOldziatania pomigdzy genami
Vrn, Ppd i Eps (Higgins i wsp. PLOS One 2010). W kolejnych podrozdziatach omawiane sg
efekty plejotropowe genéw wezesnosci oraz zagadnienia zwigzane z porastaniem
przedzniwnym i kontrolg genetyczna zjawiska porastania.

Rozdzial ,,Materiat i metody badan™ zawiera doktadny opis materialéw wykorzystywanych w
badaniach, elementy techniczne zwigzane z zakladanymi dos$wiadczeniami polowymi i
wazonowymi. Opis metod przybliza skale wykorzystang do okreslania wezesnoscei i zawiera
instrukcje testowania porastania przedzniwnego. Podrozdzial o analizach molekularnych
zawiera whagciwy opis stosowanych technik analitycznych. W mojej ocenie akapit
zawierajacy opis metody DArT moze by¢ w tym miejscu zbgdny, poniewaz analiza miata
charakter ustugowy. W podrozdziale 4.4.4. ,Statystyczne opracowanie wynikow”
przypuszczalnie korzystne byloby obliczenie odziedziczalnosci dla badanych cech w celu
okreslenia skali zmiennodci wyjasnianej przez czynniki genetyczne w analizowanych
materiatach. Mapa genetyczna uzyskiwana w programie JoinMap moze by¢ uproszczona i
skrécona do markeréw reprezentujgcych unikalne loci, co z jednej strony uproscitoby
identyfikacje QTL, a z drugiej skomplikowaloby proces poréwnan pomigdzy chromosomémi
z r6znych populacji.

W rozdziale ,,Wyniki” w kolejnych podrozdziatach przedstawiane sg uzyskane z wysoka

skutecznoscig (77,4%) mapy genetyczne z podang bezwzgledng liczbg naniesionych

markeréw. Usuniecie markeréw zlokalizowanych w pojedynczych binach poprawiloby
klarowno$¢é prezentacji i pozwolitoby oceni¢ realne, efektywne wysycenie mapy genetycznej.
Na przedstawionych mapach brakuje mi polaczenia przynajmniej kilku markeréw (dla
kolinearnych segment6w) tak, zeby mozna bylo mie¢ wyobrazenie o zachowaniu liniowosci
ukladéw markeréw, co ulatwiloby réwniez poréwnanie QTL. Oczywiscie wyniki te s3

dokladnie omawiane w zestawieniach tabelarycznych. Rejony QTL identyfikowane metodg
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zlozonego mapowania przedziatlowego (CIM) sa dodatkowo weryfikowane analizg istotnosci
w pulach linii oraz analiza pojedynczego markera (SMA), co podkresla wiarygodnosé
uzyskiwanych danych. Wydaje sig, ze przy ustalonym poziomie istotnosci statystycznej LOD,
glebsza analiza QTL przy LOD przewyzszajacych ten poziom krytyczny wnosi niewiele
informacji (str. 46 pierwszy akapit). W tabeli 15, na chromosomie 7R omytkowo opisano
QTL o efekcie 0,09%. W wyniku analiz zidentyfikowano liczne QTL o zmiennej stabilnoci
w latach oraz pomigdzy populacjami. Monografi¢ konczy 9 wnioskéw znajdujacych oparcie
w zrealizowanych badaniach. Uwzgledniajac praktyczny aspekt pracy nalezy zaproponowaé
system selekcji oraz sposéb walidacji opracowanych markeréw i ich efektywnos$¢ w szerszym
tle genetycznym. Z pewnoscig techniki genotypowania przez sekwencjonowanie i analizy
asocjacyjne stanowig jedno z mozliwych rozwigzan, ktére moglyby doprowadzi¢
bezposrednio do identyfikacji gendéw kandydujacych efektywnych w szerszym tle

genetycznym.

e Ocena aktywno$ci naukowej

W pierwszych etapach pracy naukowej Habilitantka koncentrowata si¢ glownie na wysycaniu
referencyjnej mapy genetycznej zyta markerami losowymi, oraz badaniem transferowalnosci
markeréw molekularnych do innych map genetycznych zyta. W ramach tych prac Dr Beata
Myskoéw uzyskala populacje F» z linii hodowlanych a nastepnie wyprowadzila serig¢
rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL). Prace nad konstrukcja map ewoluowaly poprzez
tworzenie silnie zaggszczonych map dla pojedynczych chromosoméw do uzyskania wysoko
zageszczonej mapy .zintegrowanej zyta. Populacja wyprowadzonych RILi stanowila
doskonaty materiat do identyfikacji QTL porastania przedzniwnego, aktywnosci amylazy i
wezesnosci. Wraz z postgpem technologicznym w zakresie markerow i dzieki zageszczeniu
map stala si¢ mozliwa identyfikacja dodatkowych QTLi. Wyniki tych badan stanowig
podstawe opracowanej monografii. Badania te s3 kontynuowane i rozwijane w ramach
obecnie realizowanych projektow.

Habilitantka nie zawegzala swoich zainteresowan naukowych jedynie do wyzej wymienione;j
problematyki i uczestniczyla réwniez w pracach nad identyfikacja markeréw gendéw
restorerowych u Zyta z cytoplazmg sterylizujaca typu CMS-C oraz u pszenzyta z cytoplazma
T.timpoheevi. Dodatkowo, obecnie bierze udzial w pracach zmierzajacych do identyfikacji
markeréw genéw karfowatosci u zyta. Nowy, niezwykle atrakcyjny kierunek badawczy
obejmuje identyfikacje nicieni pasozytujacych na owadach co moze stanowi¢ w przyszlosci

wazny element rozwoju biologicznych metod ochrony roslin.
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Dr Beata Myskow potrafila polaczy¢ obowigzki domowe i Zycie rodzinne z aktywnym
udzialem w pracach badawczych realizowanych w Katedrze Genetyki, Hodowli i
Biotechnologii Roslin poprzez kierowanie jednym projektem badawczych oraz udziat jako
wykonawca w kolejnych 9 projektach finansowanych ze $rodkéw KBN, MNiSW, MRiRW
oraz Agencji Wiasnosci Rolnej Skarbu Panstwa. Ponadto Habilitantka uczestniczyla w 6
projektach badawezych finansowanych ze srodkow wiasnych Uczelni. Projekty te zwigzane
byly z badaniami na zycie, pszenzycie i nicieniach z wykorzystaniem narzedzi
molekularnych.

Wynik oryginalnych badan dr Beaty Myskow zrealizowane po doktoracie byly przedmiotem
9 publikacji w czasopismach znajdujgcych si¢ na liscie filadelfijskiej tj. Journal of Applied
Genetics (5), Theoretical and Applied Genetics (1), Cellular and Molecular Biology Letters
(1), PLOS One (1) i Molecular Breeding (1). Pozostale 5 prac publikowano w czasopismach
polskojeczycznych tj. Folia Universitatis Agriculturae Stetinensis, Annales UMCS, Postepy w
Ochronie Roslin, wydawnictwach okazjonalnych Genetyka i genomika w doskonaleniu roslin
uprawnych, Procceedings of ECOpole oraz dwie w czasopismach o zasiegu
migdzynarodowym Plant Genetic Resources: Characterization and Utilization i Plant
Breeding and Seed Science. Ponadto wynikiem aktywnos$ci naukowej byl udziat w liczhych
zjazdach i1 konferencjach co znalazlo odzwierciedlenie w postaci 25 komunikatow
publikowanych w materiatach pokonferencyjnych.

Dr Beata Myskéw byla dwukrotnie nagradzana za osiggnigcia naukowe przez Rektora

szczecinskiej Uczelni.

® Ocena w zakresie dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego oraz
wspoélpracy mi¢dzynarodowej

Mozna nadmieni¢, ze obok prac badawczych pani Dr Beata Myskéw, jako adiunkt
przygotowala samodzielnie lub we wspolpracy programy, prezentacje i konspekty do 11
przédmiotc’)w w tym wyktadow i ¢wiczen z przedmiotow: Genetyka, Aktualne trendy biologii
molekularnej, Genetyka odpornosci na stresy w ujeciu klasycznym i molekularnym oraz
Ewolucjonizm. Ponadto uczestniczyla w organizacji zaje¢ laboratoryjnych z przedmiotow:
Genetyczne aspekty ochrony Srodowiska, Biologia molekularna, Molekularne podstawy
ewolucji, Biotechnologia w hodowli roslin, Metody inzynierii genetycznej w hodowli roslin i
przygotowala zajecia audytoryjne z przedmiotéw Biotechnologia w kosmetologii i Rosliny

modyfikowane genetycznie.



Habilitantka wypromowata 14 dyplomantéw i pelnita réznorodne funkcje organizacyjne

niezbedne do prawidlowe;j realizacji procesu ksztalcenia.

e  Wnhniosek koncowy
Szczegbltowa analiza przedstawionej do oceny monografii dr Beaty Myskow wskazuje, ze
przedstawione wyniki wnoszg istotny wkiad poznawczy do rozwoju genetyki i biologii
kwitnienia Zyta stanowigc oryginalne opracowanie tematu o znaczeniu praktycznym w
selekcji form zyta z odpornoscia na porastanie przedzniwne.
Do najwazniejszych osiagnigé pracy nalezy zaliczy¢ identyfikacje nowych QTL wczesnosci
na chromosomach 1R i 3R zyta, ustalenie zaleznosci pomigdzy wczesnoscia a porastaniem
przedzniwnym oraz opracowanie markerow do selekcji wezesnych form odpornych na
porastanie. Wyselekcjonowane QTL i odpowiadajace im markery mogg stanowi¢ podstawe
do opracowania strategii wspomagania hodowli zyta odpornego na porastanie z
wykorzystaniem metod selekcji genomowe;.
Biorgc pod uwage poziom przedstawionej monografii, na ktéry sktada sig:
- duzy oryginalny wklad w genetykg cech ilociowych zyta, a szczegolnie konstrukcje map
genetycznych i ich wykorzystanie do nanoszenia QTL,
- opanowanie narzedzi statystycznych stuzace do krytycznej oceny wartosci QTL,
- duzy potencjat aplikacyjny prowadzonych badan,
uwazam, ze wkiad dr Beaty Myskow do rozwoju genetyki i hodowli rolin rolniczych jest
niezaprzeczalny.
Po przeanalizowaniu dostarczonej dokumentacji, pozytywnie opiniuj¢ wniosek dr Beaty
Myskéw o nadanie Jej stopnia doktora habilitowanego nauk rolniczych w dyscyplinie
agronomia.
Osiagniecia naukowe zawarte w monografii, aktywno$¢ naukowa, dorobek dydaktyczny
i popularyzatorski oraz wspétpraca migdzynarodowa stanowig podstawe do stwierdzenia, ze
dr Beata My$kow spetnia warunki okreslone w ustawie z dnia 18 marca 2011 roku o zmianie
ustawy — Prawo o szkolnictwie wyzszym, ustawy o stopniach naukowych i tytule naukowym
oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki oraz o zmianie niektorych innych ustaw (Dz. U. Nr
84, poz 455), a takze przepisach wykonawczych — Rozporzadzenie Ministra Naukj i
Szkolnictwa Wyzszego z dnia 1 wrzesnia 2011 roku (Dz. U. Nr 196, poz 1165) 1 jest

przygotowana do samodzielnej pracy naukowej.

Dr hab. Mirostaw Tyrka, prof. PRz
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Prof. dr hab. Stawomir Stankowski
Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny

w Szczecinie

Ocena
osiagnie¢ naukowo-badawczych, dorobku dydaktycznego 1 dziatalnos$ci
organizacyjnej rozprawy dr Beaty Myskow ubiegajacej si¢ 0 nadanie stopnia

doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych, w dyscyplinie agronomia

Dr Beata Myskow urodzita si¢ w Szczecinie w 1969 r. Po ukonczeniu Liceum
Ogolnoksztatcacego podjeta w 1988 roku nauke w Studium Medycznym. W 1990 roku
rozpoczeta studia na Uniwersytecie Szczecinskim — Kierunek Biologia. Od 1995 roku byta
stuchaczem studiow doktoranckich w Akademii Rolniczej w Szczecinie. Prace doktorska na
temat ,, Konstruowanie mapy genetycznej zyta przy wykorzystaniu markeréw molekularnych
— RAPD i izoemzymow” wykonata pod kierunkiem prof. dr hab. Piotra Masojcia. Od 2010
roku pracuje do dnia dzisiejszego na stanowisku adiunkta w Katedrze Genetyki, Hodowli i

Biotechnologii Roslin ZUT w Szczecinie.

Ocena osiagniecia naukowego przedstawionego w formie monografii

Przedstawiona do oceny pracg pt.: ,ldentyfikacja loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujacych wczesno$¢ 1 podatno$¢ na porastanie u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zaggszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL)” wydano w Wydawnictwie Uczelnianym Zachodniopomorskiego
Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie w roku 2012. Obejmuje ona tacznie 84 strony
tekstu, w tym 22 tabele i 8 rysunkow. Wykaz zacytowanych pozycji literatury obejmuje 119
dobrze dobranych prac, z czego znaczna czgs¢ jest obcojezyczna. Rozprawa zawiera rowniez
1 stronicowe streszczenia w jezyku angielskim i niemieckim.

Autorka podjeta w swojej rozprawie habilitacyjnej aktualny i wazny z punktu widzenia
naukowego i praktycznego temat odpornosci na porastanie ziarna zyta ozimego. Proces ten
jest zjawiskiem bardzo zlozonym, uzaleznionym od wielu czynnikow zar6wno genetycznych
jak i morfologicznych, fizjologicznych, biochemicznych oraz s$rodowiskowych (gtownie

ilosci opadow jak i1 temperatury w okresie poprzedzajacym zbidr). Obserwuje si¢ rowniez



wplyw stosowanych technologii uprawy. Genetyczne podtoze porastania ziarna jest ztozone i
ma charakter poligonowy. Najczestsza metoda jego analizy jest poszukiwanie regionow
genomu zawierajacych QTL kontrolujace PHS lub QTL okresu spoczynku, liczby opadania
czy aktywnos$ci alfa-amylazy. Uzyskanie odmian odpornych an porastanie ziarniakow w
ktosach jest jednym z gtownych kierunkéw hodowli zyta, jak rowniez pszenzyta czy
pszenicy.

Gléwnym celem przeprowadzonych badan byto wykorzystanie map genetycznych do
poznania dziedzicznego podioza cech najwazniejszych z praktycznego punktu — czyli
wczesnosci 1 porastania. Cele zostaly sformutowane w czterech gtownych punktach:
identyfikacji QTL odpowiedzialnych za wczesno$¢ dojrzewania zyta, identyfikacja QTL
kontrolujacych porastanie przedzniwne ziarniakdéw, wytypowanie markerow molekularnych
sprzg¢zonych z genami warunkujacymi wczesno$¢ i odporno$¢ na porastanie zyta oraz ocena
pomigdzy wczesnoscia dojrzewania a porastaniem ziarniakow w okresie przed zbiorem.
Przedstawione powyzej cele Autorka konsekwentnie realizuje w przedstawionej do recenzji
pracy.

Materiat do badan stanowity cztery populacje rekombinacyjne linii wsobnych Zyta
otrzymane w Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin ZUT w Szczecinie. Na
tym materiale przeprowadzita w latach 2007-2010 doswiadczenia mikropoletkowe i
wazonowe. Wykonanala analizy fenotypowe dotyczace wczesnosci kloszenia i kwitnienia,
przedzniwnego porastania oraz analizy molekularne. Wyniki opracowata statystycznie przy
zastosowaniu wilasciwych do tego celu testow, z uwzglednieniem wyliczenia minimalne;j
wielkosci proby metoda dwustopniowa Steina. jedyna moja uwaga to, ze wartos¢ d we
wzorze powinna by¢ okreslona jako dopuszczalny btad szacunku a nie margines bigdu
wyrazony w procentach. Dalsza czg$¢ analiz stanowilo mapowanie genetyczne 1 identyfikacja
QTL.

W przegladzie literatury wstgpie Autorka omowita zasadnicze zagadnienia zwiazane z
tematyka pracy, dzielac je na 8 podrozdzialow. Zrobitla to w sposob syntetyczny,
przedstawiajac aktualna wiedze a réwnocze$nie wskazujac na zagadnienia wymagajace
rozwigzania czy uscislenia. Wyniki przedstawione sa w czytelnych tabelach 1 na wykresach.
Sposdéb omowienia jest zwigzly 1 zawiera jedynie tresci ktére stuza opisowi danych zawartych
w materiale ilustracyjnym. Rozdzial napisany jest poprawnym jezykiem, zrozumiatym dla
czytelnika, pomimo ze dotyczy zagadnien do$¢ skomplikowanych. Dyskusja jest
uporzadkowana, zawiera duza liczbg¢ cytowanych pozycji literatury i nie ma charakteru

powielonego opisu wynikoéw. Odnosi si¢ do wszystkich postawionych celow pracy. Praca



zakonczona jest 9 zwigztymi wnioskami, dotyczacymi najwazniejszych zagadnien. jest to
rowniez zaleta, gdyz czesto liczba wnioskoéw jest zbyt duza i1 dotycza one mato waznych
elementoéw pracy.
Do najwazniejszych osiagni¢¢ uzyskanych w przedstawionej pracy mozemy zaliczy¢:
1. Opracowanie ztozonej z markerow molekularnych mapy genetycznej zyta w
populacji RIL mieszanca migdzyliniowego S120 X S76
2. Zidentyfikowanie QTL dla wczesnosci kloszenia i odpornoSci na porastanie
3. Stwierdzenie czg$ciowego podobienstwa podtoza genetycznego wczesnosci
ktoszenia 1 porastania
Reasumujac powyzsze stwierdzam, ze niniejsza praca speilnia wszystkie wymagania
stawiane rozprawom habilitacyjnym, wnosi nowe elementy do nauk agrotechnicznych,
charakteryzuje si¢ wysokim poziomem merytorycznym i moze stanowi¢ podstawe dalszego

toku przewodu habilitacyjnego dr Beaty Myskow.

Ocena aktywnosci naukowej

Dorobek naukowy dr Beaty Myskow sktada si¢ z (poza monografia habilitacyjna) 17
prac oryginalnych, w tym 16 opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora. Dziewig¢ z nich
ukazato si¢ w czasopismach aktualnie wyr6znianych w Journal Citation Reports, z
przyznanym IF. Warto$¢ sumaryczna IF pigcioletniego dla Jej publikacji wynosi 20,335 a
suma punktow na podstawie listy czasopism opublikowanej przez Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego w 2012r wynosi 250. Laczna liczba cytowan wedlug bazy Web of
Science to 49 (36 bez autocytowan), indeks Hirsha h=2 a wedlug zestawienia ze wszystkich
baz danych to 97 (75 bez autocytowan), indeks Hirsha h=4.

Oprécz prac o charakterze oryginalnym jest wspotautorka 32 prac i doniesien
konferencyjnych (w tym 25 po uzyskaniu stopnia doktora). Wyniki swoich badan
prezentowala biorac udziat w konferencjach naukowych. Znaczna cze$¢  dorobku  jest
dzietem wspotautorskim co $wiadczy umiejgtnosci dr wspotpracy z pracownikami
naukowymi zaréwno z innych jednostek organizacyjnych ZUT jak i z innych os$rodkow
naukowych w kraju. O jej znaczacej pozycji w zespotach badawczych $wiadczy to, iz w wielu
pracach pelni rol¢ wiodaca, jako pierwszy autor. Do wspomnianych wyzej oryginalnych
opracowan nalezatoby, w moim odczuciu, zaliczy¢ wigksza czg$¢ prac opublikowanych w
materiatach konferencji migdzynarodowych i krajowych. Nosza one bowiem w wigkszosci
znamiona oryginalnych prac naukowych, jak mozna sadzi¢ po ich tytutach.

Zainteresowania naukowe dr Beaty Myskow zwiazane sa z badaniami genetycznymi.



Predyspozycje do tego typu badan i duze umiejgtnosci warsztatowe wynikaja jednoznacznie z
jej z jej wyksztatcenia (Studium Medyczne ze specjalnoscia analityka medyczna, Uniwersytet
Szczecinski — diagnostyka laboratoryjna, oraz praca pod kierunkiem prof. dr hab. Piotra
Masojcia w Katetrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin ZUT w Szczecinie
(wczesniej Akademia Rolnicza, przed potaczeniem z Politechnika Szczecinska).

Glowny zakres badan naukowych to prace nad:
-konstruowaniem map genetycznych,
- identyfikacja QTL,
- identyfikacja gendéw przywracajacych meska ptodnos¢ zyta z cytoplazma sterylizujaca
CMS-C ( we wspotpracy z dr hab. Stefanem Stojatowskim),
- badania podobienstwa genetycznego,
- charakterystyka molekularna nicieni owadobojczych ( we wspolpracy z dr Magdalena
Dziggielewska z Zaktadu Ochrony Roslin ZUT w Szczecinie).

Na uwagg zastuguje rowniez udzial Habilitantki w realizacji projektow badawczych. Byta
wykonawca w dziesigciu projektach naukowych, finansowanych przez krajowe instytucje
(KBN, Ministerstwo Rolnictwa, MNiSW, NCN). Od 2010 roku kieruje trzyletnim grantem
przyznanym przez MNiSW, przejetym przez NCN. Jest takze wspotwykonawca w trzyletnim
projekcie ,,Opracowanie markerow molekularnych karlowego typu wzrostu, jako wsparcie
programu hodowli odmian Zyta i pszenzyta odpornych na wyleganie”, ktory zostat oceniony
pozytywnie (czerwiec 2012r.) i zakwalifikowany do finansowania przez NCBR w ramach |
konkursu w Programie Badan Stosowanych (Sciezka B). Brata rowniez udziat w realizacji
szesciu grantdow  wewnatrzuczelnianych; w dwoch jako kierownik i w czterech jako
wykonawca.

Tak szeroki udzial w zewngtrznych projektach jest z jednej strony zastuga Habilitantki
1 jej aktywno$ci oraz wiedzy, z drugiej niewatpliwie pracy w zespole pracownikdéw
kierowanym przez kierownika Katedry prof. Masojcia.

Reasumujac mogg stwierdzi¢, ze dorobek naukowy Habilitantki jest duzy i merytorycznie
wyraznie okreslony. Na osobne podkreslenie zastuguje Jej aktywne uczestnictwo w grantach
KBN, co $wiadczy o dojrzatosci naukowej. Uczestniczy takze aktywnie w wymianie mysli
naukowych, czego efektem jest szereg opracowan na konferencjach krajowych i

zagranicznych.



Ocena w zakresie dorobku dydaktycznego i organizacyjnego
Dr Beata Myskéw prowadzi rézne formy zaje¢ akademickich - od ¢wiczen
laboratoryjnych i wykladéw do zaje¢ seminaryjnych i pracowni dyplomowej dla
magistrantow. Jako nauczyciel akademicki realizuje zajgcia na nastgpujacych kierunkach
studiéw: rolnictwo, ogrodnictwo, biologia. biotechnologia i ochrona $rodowiska.
Realizowane przez Nig w czasic pracy w Zachodniopomorskim Uniwersytecie
Technologicznym przedmioty to miedzy innymi: genetyka, biologia molekularna,
ewolucjonizm, roéliny modyfikowane genetycznie czy metody inzynierii genetycznej w
hodowli ro§lin . Prowadzone przez dr Myskéw zajecia charakteryzuja sie¢ wysokim
poziomem naukowym a réwnoczes$nie przystgpnoscia (jest to wynikiem jej duzej wiedzy i
dobrego przygotowania do prowadzenia zaje¢ — ukonczone Studium Doskonalenia
Pedagogicznego w Akademii rolniczej w Szczecinie). Jest promotorem 11 prac magisterskich
i 3 inzynierskich. Byla rbéwniez recenzentem 3 prac magisterskich na kierunku
Biotechnologia. Biegle zna jezyk angielski. Umozliwilo jej to zapoznawanie si¢ z literaturg
angielskojezyczng oraz udzial w szeregu konferencjach miedzynarodowych.
Aktywnie uczestniczy w pracach zwiazanych z dzialalno$cig organizacyjna Wydzialu
i Katedry. W 2006 roku pelnila funkcje sekretarza wydzialowej komisji rekrutacyjnej, w
latach 2007-2009 byla opiekunem roku na kierunku Rolnictwo. Od 2011 jest sekretarzem
szczecinskiego oddzialu Polskiego Towarzystwa Genetycznego na kadencjg 2011-2014,
Za osiggnig¢cia naukowe otrzymala dwukrotnie nagrode JM Rektora - indywidualng (2011)
oraz zespolowa, razem z dr Milczarskim i dr Stojalowskim (2003)
Whiosek koncowy
Oceniajgc przediozone do recenzji materialy pozytywnie opiniuj¢ wniosek dr Beaty
Myskéw o nadanie jej stopnia doktora habilitowanego nauk rolniczych w dyscyplinie
agronomia. Po przeanalizowaniu: osiagni¢cia naukowego w formie monografii, dorobku
naukowego, organizacyvjnego i dydaktycznego stwierdzam, ze dr Beata Myskéw spelnia
warunki okre$lone w ustawie z dnia |8 marca 2011 roku o zmianie ustawy - Prawo o
szkolnictwie wyzszym, ustawy o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i
tytule w zakresie sztuki oraz o zmianie niektérych innych ustaw (Dz. U. Nr 84, poz. 455), a
takze przepisow wykonawezych - Rozporzadzenie Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z
dnia 1 wrzesnia 2011 roku (Dz. U. Nr 196, poz. 1165) i jest dobrze przygotowana do
samodzielnej pracy naukowe;j.
Prof. dr hab. Stawomir Stankowski

Srutin, S04 .200B1




Uchwala nr 142
Rady Wydzialu Ksztaltowania Srodowiska i Rolnictwa
Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie
z 17 maja 2013 r,

w sprawie nadania stopnia naukowego doktora habilitowanego dr Beacie MySkow

Na podstawie art. 18a ust. 11 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach i tytule
naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. Nr 65, poz. 595, z phin.
zm.) w brzmieniu nadanym ustawg z dnia 18 marca 2011 r. (Dz U. Nr 84, poz. 455),
Rada Wydzialu Ksztaltowania Srodowiska i Rolnictwa Zachodniopomorskiego
Uniwersytetu Technologicznego w Szezecinie nadaje

dr Beacie MySkow
stopien doktora habilitowanego nauk rolniczych
w dyscyplinie: agronomia
specjalnoéé: genetyka roslin

§2.

Uchwala wehodzi w Zycie z dniem jej podjecia.

UZASADNIENIE

Rada Wydzialu Ksztaltowania Srodowiska i Rolnictwa Zachodniopmorskiego Uniwersytetu
Technologicznego w Szczecinie przychyla si¢ do uchwaly Komisji habilitacyjnej z dnia 19 kwietnia
2013 r., podzielajac pozytywnq opinig i zasadnos¢ wniosku o nadanie dr Beacie Myskow stopnia
doktora habilitowanego nauk rolniczych w dyscyplinie agronomia. Habilitantka najwazniejsze
osiagnigcia naukowe przedstawila w monografii pt. Identyfikacja foci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujgeyeh wezesno$é i podatnosé na porastanie u Zyta (Secale cereale 1..) z wykorzystaniem
zageszezonych map genetycznych populacji rekombinacyjnyeh linii wsobnych (RIL), ktore
stanowia znacany wklad w rozwdj dyscypliny naukowej agronomia, szczegdlnie do genetyki
molekularnej i hodowli roélin, Dorobek naukowy jest nowatorski i wartoSciowy, a ich ocena
bibliometryczna jest wysoka. Kandydatka spelnia wymogi przewidziane w art. 16 ustawy z dnia
14.03.2003 r. o stopniach i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. Nr 65,
poz. 595, z poin., zm.) w brzmieniu nadanym ustawa z dnia 18 marca 2011 r. (Dz. U. Nr 84, poz 455).

Przewodniczgey Rady Wydzialu
DZIEKAN

prof. dr hab. Aleksander Brzistowicz



Harmonogram przebiegu post¢gpowania habilitacyjnego dr Beaty MysSkow
w dziedzinie nauk rolniczych, dyscyplinie agronomia prowadzonego przez

Rade¢

Wydzialu

Ksztaltowania

Srodowiska i

Rolnictwa

Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Technologicznego w Szczecinie

Data Opis czynnoSci Realizator/Odpowiedzialny
08.10.2012 | Wszczgcie postgpowania habilitacyjnego Centralna Komisja ds. Stopni i Tytutow
Wyrazenie zgody na przeprowadzenie Rada W.y dzglu KS.Z tattowania
26.10.2012 | Y £00y ha przep Srodowiska i Rolnictwa ZUT
postgpowania habilitacyjnego .
w Szczecinie
Wyznaczenie trzech cztonkoéw komisji Rada W.dei?hl KS.Z taltowania
14.12.2012 | yzhaczeme W RO Srodowiska i Rolnictwa ZUT
habilitacyjnej S
w Szczecinie
Powotanie komis;ji habilitacyjnej w celu
11.02.2013 | przeprowadzenia postgpowania Centralna Komisja ds. Stopni i Tytutow
habilitacyjnego
Powiadomienie cztonkéw komisji
2902.2013 habilita'cyjnej 0 pow_o%gniu ichw sk%ad' Dziekan WKSIR -z upowaZr}i_enia
o przedmiotowej komisji oraz przekazanie Centralnej Komisji ds. Stopni i Tytutow
dokumentacji Kandydatki
Podjecie uchwaty zawierajacej opinig
19.04.2013 | w sprawie nadania stopnia doktora Komisja habilitacyjna
habilitowanego
Podjgcie uchwatly o nadaniu stopnia Rada Wydziatu Ksztattowania
17.05.2013 | doktora habilitowanego nauk rolniczych Srodowiska i Rolnictwa ZUT

w dyscyplinie naukowej agronomia

w Szczecinie
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