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Ocena

osiggniecia naukowego oraz dorobku naukowego, dydaktycznego i organizacyjnego
dr inz. Krzysztofa Mikolajczaka w zwigzku z post¢gpowaniem w sprawie nadania stopnia
doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych w dyscyplinie rolnictwo

i ogrodnictwo przez Rade Naukows Instytutu Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk
w Poznaniu

Informacje ogdlne

Dr inz. Krzysztof Mikotajczak jest absolwentem Wydziatu Rolniczego Uniwersytetu
Przyrodniczego w Poznaniu. Dyplom magistra inzyniera na kierunku biotechnologia otrzymat
w 2009 roku na podstawie pracy magisterskiej pt. ,,Optymalizacja produkeji biodiesla metoda
transestryfikacji enzymatycznej odpadowych tluszczéw wotowych” wykonanej pod
kierunkiem prof. dr hab. Grazyny Lewandowicz.

Stopien doktora nauk rolniczych w dyscyplinie agronomia uzyskal w 2015 roku na
podstawie rozprawy doktorskiej pt. ,Mapowanie loci cech ilosciowych zwigzanych
z plonowaniem w warunkach niedoboru wody linii rekombinacyjnych jeczmienia jarego
(Hordeum vulgare L.) segregujacych w locus denso™ zrealizowanej w Instytucie Genetyki
Roélin Polskiej Akademii Nauk pod kierunkiem prof. dr hab. Marii Surmy, a promotorem
pomocniczym rozpray byla dr hab. Anetta Kuczynska, prof. IGR PAN.

Prace zawodowa dr inz. Krzysztof Mikotajczak podjat w 2010 roku na stanowisku
asystenta w Instytucie Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu w Zakladzie
Biotechnologii. Od 2010 roku do chwili obecnej pracuje w Instytucie Genetyki Roslin PAN
w Zakladzie Biotechnologii, poczatkowo na stanowisku asystenta, nastgpnie na stanowisku
specjalisty biotechnologa, a obecnie w Zakladzie Fenomiki Zb6z na stanowisku adiunkta.
W trakcie pracy w Instytucie dr inz. Krzysztof Mikolajezak podnosit swoje kwalifikacje
zawodowe konczac Studia podyplomowe pod nazwg Menadzer Projektu Badawczo-
Rozwojowego, a takze uczestniczac w stazach zagranicznych:

1) Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK), Molecular Genetics
Department, Gatersleben, Niemcy; podejmujgc wspélprac¢ naukowa z prof.
Thomasem Altmannen i dr Astrid Junker (14 tygodnie).

2) University of Bologna, Department of Agricultural and Food Sciences. Bolonia,
Wiochy; wspolpraca naukowa z prof. Marig Teresg Rodriguez-Estrada, prof.
Vladimiro Cardenig (4 miesiace).

3) ALSiA-Metapontum Agrobios Research Center, Metaponto, Wiochy; wspolpraca
naukowa z dr. Francesco Cellinim, dr. Angelo Petrozza (facznie 30 tygodni).

4) University of Adelaide, Plant Accelerator Unit, Adelajda. Australia; wspolpraca
naukowa z prof. Betting Berger (5 tygodni).

5) Servicio de Cuantificacion de Hormonas del IBMCP, Instituto de Biologia Moleculary
Celular de Plantas, Universidad Politecnica de Valencia, Walencia, Hiszpania;
wspotpraca naukowa z dr Esther Carrera Bergua.



6) Universitat de Barcelona, Departament de Biologia Evolutiva, Ecologia i Ciéncies
Ambientals Seccid de Fisiologia Vegetal, Barcelona, Hiszpania; wspélpraca naukowa
z prof. Sergi Munné-Boschem.
7) Humboldt University in Berlin, Plant Cell and Molecular Biology. Berlin, Niemcy;
wspolpraca naukowa z prof. Kerstin Kaufmann.
8) National Plant Phenomics Centre, Aberystwyth University, Wielka Brytania;
wspolpraca naukowa z prof. Johnem H. Doonanem
Dzigki pobytom w zagranicznych palcéwkach naukowych oraz wspolpracy z szeregim
krajowych jednostek naukowych poszerzat swojg wiedz¢ oraz warsztat badawczy z zakresu
biologii molekularnej, nieinwazyjnego obrazowania roslin, ekstrakcji z tkanek roslinnych oraz
oznaczania lipidéw 1 steroli oraz analiz wynikow z sekwencjonowania, a takze analizy
funkcjonalnej. Praktyczne umiejetnosci pracy w laboratoriach biotechnologicznych
umozliwity mu realizowanie projektow badawczych finansowanych zaréwno ze Zrodet
miedzynarodowych (Horizon 2020, European Plant Phenotyping Network), jak i krajowych
(Narodowe Centrum Nauki, Narodowe Centrum Badan i Rozwoju, Ministerstwo Rolnictwa
i Rozwoju Wsi, Rzadowy Program Wieloletni RM, Program Innowacyjna Gospodarka).

Ocena osiggni¢é naukowo-badawczych

Dr inz. Krzysztof Mikolajczak jako osiggnigcie naukowe, w staraniach o uzyskanie
stopnia naukowego doktora habilitowanego przedstawia cykl siedmiu oryginalnych publikacji
naukowych pod wspdlnym tytulem ,,Wieloaspektowa charakterystyka zmian
zachodzacych w ros$linach jeczmienia jarego (Hordeum vulgare L.) pod wplywem
stres6w abiotycznych”. W sklad osiggnigcia naukowego wchodza nastepujace pozycje:

1) Mikolajezak K., Ogrodowicz P., Gudy$s K., Krystkowiak K., Sawikowska A.,
Frohmberg W., Goérny A., Kedziora A.. Jankowiak J., Jozefczyk D., Karg G.,
Andrusiak J., Krajewski P., Szarejko I., Surma M., Adamski T., Guzy-Wrdébelska J..
Kuczynska A. (2016) Quantitative Trait Loci for Yield and Yield-Related Traits in
Spring Barley Populations Derived from Crosses between European and Syrian
Cultivars. PLoS ONE 11(5): €0155938. DOI:10.1371/ journal.pone.0155938.
(MNiSW 35 pkt; IF = 2,806) '

2) Mikolajezak K., Kuczynska A., Krajewski P., Sawikowska A., Surma M.,
Ogrodowicz P., Adamski T., Krystkowiak K., Gorny A.G., Kempa M., Szarejko I.,
Guzy-Wrobelska J., Gudys$ K. (2017) Quantitative trait loci for plant height in Maresi
x CamB barley population and their associations with yield-related traits under
different water regimes. Jowrnal of Applied Genetics 58(1): 23-35. DOI
10.1007/s13353-016-0358-1. (MNiSW 20 pkt; IF = 1,756)

3) Mikolajezak K., Ogrodowicz P., Cwiek-Kupezynska H., Weigelt-Fischer K.
Mothukuri S.R., Junker A., Altmann T., Krystkowiak K., Adamski T., Surma M.,
Kuczynska A., Krajewski P. (2020) Image phenotyping of spring barley (Hordeum
vulgare L.) RIL population under drought: selection of traits and biological
interpretation. Frontiers in Plant Science [1:743. DOI: 10.3389/fpls.2020.00743.
(MNiSW 100 pkt; IF = 4,402)

4) Mikolajezak K., Kuczynska A., Krajewski P., Kempa M., Nuc M. (2023)
Transcriptome profiling disclosed the effect of single and combined drought and heat
stress on reprogramming of genes expression in barley flag leaf. Frontiers in Plant
Science 13:1096685. DOI: 10.3389/fpls.2022.1096685. (MNiSW 140 pkt; IF = 5,6)

5) Mikolajezak K.. Kuczynska A., Krajewski P., Kempa M., Witaszak N. (2023) Global
proteome profiling revealed the adaptive reprogramming of barley flag leaf to drought



and elevated temperature. Cells 12(13), 1685; DOI: doi.org/10.3390/cells12131685.
(MNiSW 140 pkt; IF = 6,0)

6) Kuczynska A., Cardenia V., Ogrodowicz P., Kempa M., Rodriguez-Estrada M.T.,
Mikolajezak K. (2019) Effects of multiple abiotic stresses on lipids and sterols profile
in barley leaves (Hordeum vulgare L.). Plant Physiology and Biochemistry 141: 215-
224. DOL: doi.org/10.1016/j.plaphy.2019.05.033. (MNiSW 70 pkt; IF = 3,720)

7) Mikolajezak K., Kuczynska A., Ogrodowicz P., Kielbowicz-Matuk A., Cwiek-
Kupezynska H., Daszkowska-Golec A., Szarejko 1., Surma M., Krajewski P. (2022)
High-throughput sequencing data revealed genotype-specific changes evoked by heat
stress in crown tissue of barley sdwl near-isogenic lines. BMC Genomics 23:177.
DOI: 10.1186/512864-022-08410-1. (MNiSW 140 pkt; IF = 4,400)

Wyzej wymieniony cykl publikacji oryginalnych, ktére stanowia jednotematyczna, spojng
calos¢, zostal opublikowany w latach 2016-2023 w czasopismach zajmujacych wysokie
pozycje na liscie JCR. Sumaryczny Impact Factor tych publikacji zgodnie z rokiem
opublikowania wg listy Journal Citation Reports wynosi 28,684, a liczba puntkow MNiSW
zgodnie z rokiem publikacji wynosi 645. W szesciu publikacjach stanowigcych osiagniecie
naukowe dr inz. Krzysztof Mikolajczak jest pierwszym, a w trzech autorem
korespondencyjnym. Publikacje te sg pracami zbiorowymi, a wiec ocenie podlega wylacznie
zakres prac realizowanych przez Habilitanta. Sg one wskazane przez zainteresowanego, ktory
dla kazdej z prac okredlit swdj indywidualny wktad, co jest zgodne z zalgczonym
oSwiadczeniem. Jego wudzial wlasny w publikacjach wspodtautorskich polegal na
wspoltworzeniu  koncepcji  badan, zalozen metodycznych, wykonaniu czesci analiz,
przeszukiwaniu baz danych w celu znalezienia markeréw do genotypowania, ocenie
polimorfizmu genetycznego populacji mapujgcych, wspéttworzeniu map genetycznych,
interpretacji wynikow oraz wspdludziale w opracowaniu wynikdéw, analizie statystycznej
i napisaniu manuskryptow.

W pierwszej pracy pt. ,,Quantitative Trait Loci for Yield and Yield-Related Traits in
Spring Barley Populations Derived from Crosses between European and Syrian Cultivars”
(PLOS One, 2016) Habilitant skupit si¢ na charakterystyce fenotypowej roslin trzech
populacji homozygotycznych linii jeczmienia wyprowadzonych technikag SSD uzyskanych z
krzyzowan odpowiednio dobranych form rodzicielskich w warunkach naturalnych, a takze
identyfikacji oraz analizie funkcjonalnej regionéw genomu jeczmienia zwigzanych z cechami
plonotworczymi. Uzyskane wyniki analiz molekularnych postuzyly do konstrukcji mapy
genetycznej, na ktoérej dzigki wynikom z analiz fenotypowych okreslono loci cech
ilosciowych (QTL) kontrolujace wazne cechy ilosciowe. Warto$¢ naukowa tej pracy polega
na wykazaniu, ze wigkszos$¢ zidentyfikowanych QTL wyzywata stabilne efekty niezaleznie od
srodowiska, co moze by¢ uzyteczne dla postgpu badan nad ksztaltowaniem si¢ cech
plonotworczych u jeczmienia. Dodatkowo wykryto, ze efekty QTL dla dlugosci pedu
i terminu kloszenia zmapowane na dtugim ramieniu chromosomu 3H, zwigzane byly z genem
kodujgcym oksydaze giberelinowa GA20, co potwierdzilo weczesniejsze badania nad
zaangazowaniem locus sdwl w biosyntezg¢ giberelin. Bardzo waznym osiagnigciem
naukowym tej pracy jest wykazanie zwigzku plonu ziarna 1 genow zwigzanych
z metabolizmem lipidow, co potwierdzata nadreprezentacja terminu GO (Gene Ontology)
w rejonach zmapowanych QTL dla plonu ziarna. W aspekcie praktycznym mozna wyr6zni¢
wyselekcjonowanie, z uzyciem markerow molekularnych, linii jgczmienia posiadajgcych
potencjalnie korzystne allele, ktére moga determinowa¢ lepsze plonowanie w warunkach
SUSZy.

W drugiej pracy pt. ,,Quantitative trait loci for plant height in Maresi x CamB barley
population and their associations with yield-related traits under different water regimes”



(Journal of Applied Genetics, 2017) Kandydat przeprowadzit nad jedng z uzyskanych
populacji linii MCam bardziej szczegélowe badania w warunkach szklarniowych z aplikacja
deficytu wody w celu poznania wplywu okresowej suszy na plon i jego komponenty oraz
identyfikacji regionow genomu odpowiedzialnych za ksztaltowanie sie cech plonotwérczych.
Wykazal, ze deficyt wody w fazie liscia flagowego w wigkszym stopniu wplywal
niekorzystnie na badane cechy agronomiczne niz stres wystepujacy w fazie siewki. Wykryl
wiele OTL o statych efektach dla réznych cech niezaleznie od warunkéw nawadniania, ktére
czgsto  wykazywaly wsp6lng pozycj¢ w  chromosomie. Analiza funkcjonalna
zidentyfikowanych QTL wykazata kilkanascie terminéw GO, ktére byly niereprezentowane
wsrod genow w tych regionach. Na tej podstawie stwierdzil, ze region chromosomu 5H,
w ktorym zmapowano QTL dla dlugosci pedu gléwnego oraz masy ziaren z pedéw bocznych
zawiera geny potencjalnie zaangazowane w odpowiedz na stres, a jednym z nich jest gen
kodujacy czynnik transkrypcyjny szoku cieplnego A2 (HsfA2). Z praktycznego punktu
widzenia tych badan waznym aspektem jest wykazanie rejonow genomu, ktére kontrolujg
stabilne efekty dla kilku cech ilosciowych jednocze$nie, co moze przyczyni¢ sie do
zwigkszenia potencjalnego plonu jeczmienia, a dodatkowo istnieje mozliwo$¢ opracowania na
podstawie sprzgzen markerow SNP z QTL dla tych cech, skutecznych narzedzi selekcyjnych.

W trzeciej pracy cyklu pt. ,Jmage phenotyping of spring barley (Hordeum vulgare
L.) RIL population under drought: selection of traits and biological interpretation™ (Frontiers
in Plant Science, 2020) Kandydat podjgl probe oceny zmian zachodzacych u jeczmienia
jarego pod wplywem stresu suszy wykorzystujac obrazowanie roslin za pomocg systemu
kamer pracujgcych w réznym zakresie fal. Wykazal, ze rosliny w odpowiedzi na deficyt wody
w pierwszej kolejnosci ograniczaly wzrost, a jednocze$nie nastepowalo zoltkniecie lisci na
skutek degradacji chlorofilu. Natomiast po przywréceniu podlewania nastapito duze
zroznicowanie linii pod wzgledem zdolnosei do regeneracji roslin. Udalo si¢ jednak
wyselekcjonowac¢ linie podatne na susze oraz bardziej odporne, co przede wszystkim
objawiato si¢ w ich zdolnosci do regeneracji po ustaniu suszy, a to z kolei wplywato na
wielko$¢ plonu po zbiorze. Uzyskane w pracy wyniki wskazujg na mozliwos¢ wykorzystania
niektorych cech mierzonych przyzyciowo juz na wezesnych etapach hodowli do predykcji
plonu i selekeji linii lepiej plonujacych w warunkach suszy.

W kolejnej, czwartej pracy cyklu pt. ,,Transcriptome profiling disclosed the effect of
single and combined drought and heat stress on reprogramming of genes expression in barley
flag leaf” (Frontiers in Plant Science, 2023) Habilitant podjal probg poznania zmian na
poziomie transkryptomu zachodzacych w tkankach liscia flagowego jeczmienia jarego pod
wplywem stresu suszu oraz wysokiej temperatury wykonujac szczegdlows charakterystyke
calego transkryptomu w oparciu o wyniki sekwencjonowania nowej generacji (mRNA-seq).
Profilowanie ekspresji genow dowiodlo, ze w kontekscie calego genomu regulacja
transkryptomu pod wplywem lacznego stresu byla zblizona do regulacji obserwowanej
w trakcie suszy niz w warunkach wysokiej temperatury. Reakcja obronna roslin na
wieloczynnikowe warunki stresowe wykazala, ze niedobdr wody byl zdecydowanie bardziej
odczuwalny przez rosliny jeczmienia niz stres cieplny. Analiza funkcjonalna genow
o zréznicowanej ekspresji wykazala, ze byly one zwigzane z aktywnoscig réznych enzymow
miedzy innymi z grupy oksyreduktaz oraz hydrolaz. Przedstawione w pracy wyniki
polimorfizmu pojedynczych nukleotydow (SNP) potwierdzajg ich zwiazek z rozmiarem
blaszki lisciowej, natomiast nie zaobserwowano aby mialo to istotny wplyw na réznice
w ekspresji gendéw. Habilitant wykazal, istotny wplyw wielkosci liscia flagowego na
wiekszo$é analizowanych cech plonotwoérezych jeczmienia jarego, a redukcja wartosci plonu
ziarna w warunkach stresu suszy oraz lacznego stresu niedoboru wody i1 wysokiej temperatury
byta tym wicksza im mniejsza byla wielkos$¢ liscia flagowego.



Dalszym elementem charakterystyki zmian zachodzacych w lisciu flagowym
jgczmienia jarego w warunkach stresow abiotycznych bylo profilowanie bialek
o zroznicowanej akumulacji (DEP) za pomoca wysokosprawnej chromatografii cieczowej
W polaczeniu ze spektrometrig mas (HPLC/MS), ktorej wyniki przedstawiono w piatej pracy
cyklu pt. ,,Global proteome profiling revealed the adaptive reprogramming of barley flag leaf
to drought and elevated temperature” (Cells, 2023). Kandydat potwierdzil w niej w duzej
mierze ogolne zaleznosci obserwowane dla transkryptomu, przy czym wiekszo$é bialek
wykazywala wzrost akumulacji w warunkach kontroli. Wykazal ponadto, ze reakcja
wywolana stresem na poziomie proteomu zalezala od rozmiaru liscia flagowego. Najwieksze
roznice w akumulacji bialek obserwowal migdzy grupami o najwigkszym i najmniejszym
lisciu flagowym, a dotyczylo to migdzy innymi bialek rybosomalnych oraz biatek zwiazanych
z aparatem fotosyntetycznym. Na poziome transkryptomu stwierdzil rowniez duzg odrebnosé
profili ekspresji genéw zwiazanych z fotosyntezg pomiedzy grupa o najwiekszym
1 najmniejszym  lisciu  flagowym. Wyznaczyl geny/bialka o  zréznicowane;
ekspresji/akumulacji, ktore byly wspdlne oraz specyficzne dla genotypéw jeczmienia
o réznym rozmiarze liscia flagowego, dla wariantow stresu abiotycznego oraz dla punktow
czasowych, tj. wczesnej i pozniej reakcji na stres. W oparciu o adnotacje funkcjonalne
rozpoznal funkcje biologiczne tych genéw i bialek. Wsrdd nich wyodrebnil takie, ktére byly
zwigzane z odpornoscia na susz¢ i wysoka temperature, w tym takie, ktore warunkowaty
odpowiedz zardéwno w stresie pojedynczym, jak i laczonym, np. dehydryny. Wartos$é
naukowa tej pracy polega na poznaniu molekularnych podstaw zmian zachodzacych w lisciu
flagowym jeczmienia w zaleznosci od jego morfologii, jak i od czynnika stresowego. Ponadto
Habilitant okreslit funkcje kilku bialek dotychczas niescharakteryzowanych u jeczmienia,
ktore moga posredniczy¢ w odpowiedzi na stres abiotyczny. Oryginalnym podej$ciem byla
takze integracja calo-genomowych danych transkryptomicznych i proteomicznych, ktéra
umozliwila zidentyfikowanie genow i odpowiadajacych im bialek o zbieznym kierunku
regulacji podczas stresu abiotycznego, a tym samym warunkujgcych szybka i efektywna
reakcje na stres. Dzigki integracji tych danych Kandydat wykryl tez wazne komponenty
szlakow regulujacych odpowiedz na stres oksydacyjny.

W szostej pracy cyklu pt. ,Effects of multiple abiotic stresses on lipids and sterols
profile in barley leaves (Hordeum vulgare L.)” (Plant Physiology and Biochemistry. 2019)
dr inz. K. Mikotajczak wykazal zwigzek pomigdzy ksztaltowaniem plonu u jeczmienia jarego,
a genami metabolizmu lipidow. W pracy po raz pierwszy zostaly szczegotowe opisane profile
akumulacji lipidow, w tym steroli, w lisciach jeczmienia w réznych warunkach streséw
abiotycznych oddzialujacych razem i osobno na rosling. Uzyskane wyniki wskazuja, ze stres
abiotyczny wywoluje istotne zmiany w obrgbie lipidomu w lisciach jeczmienia jarego,
a reakcja ta na rézne czynniki stresowe wystepujace jednoczes$nie jest w duzej mierze
odmienna niz na kazdy czynnik dzialajgcy osobno. Podloze genetyczne rowniez ma istotny
wplyw na profil akumulacji lipidow oraz steroli. Stwierdzil, ze wzmozona synteza steroli
w lisciach, glownie f-sitosterolu, kampesterolu i stigmasterolu, moze determinowaé
zwigkszong odpornosé jeczmienia na stresy abiotyczne. Przeprowadzone badania wskazaly,
ze okreslanie profilu akumulacji steroli moze stanowi¢ efektywny wskaznik zwigkszonej
odpornosci rosliny na stresy srodowiskowe, co moze by¢ uzyteczne w opracowaniu nowych,
ulepszonych odmian. Ponadto uzyskane wyniki moga sugerowaé, ze gen/biatko LTP2
posredniczy w akumulacji wolnych kwaséw tluszczowych 1 tym samym wplywa na
odpowiedz jeczmienia na stres abiotyczny, co otwiera droge do dalszych poszerzonych badan.

W ostatnie] pracy cyklu pt. ., High-throughput sequencing data revealed genotype-
specific changes evoked by heat stress in crown tissue of barley sdwl near-isogenic lines”
(BMC Genomics, 2022) Habilitant przeprowadzil analize zmian ekspresji genow pod
wplywem stresu cieplnego w wezle krzewienia jgczmienia jarego o polimorfizmie genu



polkartowatosci sdwl. Po raz pierwszy, za pomocg sekwencjonowania mRNA, opisal
calosciowe profile ekspresji genow w wezle krzewienia jeczmienia, ktory pelni wazng role
w reakejl rosliny na stresy abiotyczne, gdyz odpowiada za regeneracje peddéw i korzeni.
Szczegotowa analiza zmian ekspresji gendow zaangazowanych w szlaki biosyntezy
1 transdukeji sygnalu giberelin oraz zwigzanych z reakcjg na stres cieplny nie wykazala
istotnych zmian w ekspresji genu HvGA200x2 w wezle krzewienia pod wplywem stresu
niezaleznie od genotypu. Wykazal, ze badane linie blisko-izogeniczne (NIL) byly genetycznie
odlegle od odmiany referencyjnej Bowman. Najbardziej zr6Znicowang odpowiedZz na
dzialanie podwyzszonej temperatury miedzy liniami NIL odnotowal dla genéw HvHSF
kodujgcych czynniki szoku termicznego. Uzyskane wyniki i nowa wiedza na temat
genotypow z kolekeji linii blisko-izogenicznych utworzonej w oparciu o odmiane Bowman
ma duze znaczenie naukowe i praktyczne, gdyz kolekcja ta jest ogélnodostepna i czesto stuzy
do badan nad jeczmieniem prowadzonych na calym $wiecie.

Reasumujgc, prace zawarte w jednotematycznym cyklu siedmiu publikacji
o wspdlnym tytule ,,Wieloaspektowa charakterystyka zmian zachodzacych w ro$linach
jeczmienia jarego (Hordeum vulgare L.) pod wplywem stresow abiotycznych”, spelniajg
kryteria formalne (spdjnosé tematyczna oraz dominujacy udzial Habilitanta w powstaniu
osiggnigcia) 1 merytoryczne (oryginalnos¢, znaczenie poznawcze), umozliwiajace podjecie
staran o nadanie stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych w dyscyplinie
rolnictwo 1 ogrodnictwo. Osiggniecie naukowe dr inz. Krzysztofa Mikotajczaka jest
wartosciowym wkladem w rozwdj nauk rolniczych, a glownie genetyki i hodowli roslin,
w tym genetyki odpornosciowej na stresy abiotyczne. Uzyskane wyniki znaczgco rozszerzaja
wiedzg na temat molekularnych zmian zachodzacych pod wplywem streséw abiotycznych
u jeczmienia jarego, a nowa wiedza o funkcjach genéw i ich efektach fenotypowych, np.
locus sdwl, moze przyczyni¢ si¢ do opracowania nowych markeréw funkcjonalnych dla
wybranych cech. Zgromadzona wiedza, wyznaczony zbiér transkryptow jeczmienia, biatek
z przyporzadkowanymi identyfikatorami genéw czy tez scharakteryzowane profile lipidow
i steroli beda mogly stanowi¢ odniesienie dla innych badaczy dyscypliny naukowe;
determinujac jej rozw¢j. Na uwage zasluguje rowniez zastosowanie nowatorskich metod,
w tym wysokoprzepustowych technik badawczych (mRNA-seq, HPLC/MS, automatyczne
fenotypowanie), ktére zyskaly nowe zastosowania w prowadzeniu biologicznych badan
systemowych roslin uzytkowych.

Ocena pozostalej dzialalnoSci naukowej

Na dorobek naukowy dr inz. Krzysztofa Mikotajczaka sktada si¢ dodatkowo
17 oryginalnych prac opublikowanych w czasopismach z bazy Journal Citation Reports (poza
pracami wskazanymi jako osiagnigcie naukowe), w ktorych wystepuje jako wspodlautor oraz
9 oryginalnych prac wspétautorskich opublikowanych w czasopismach krajowych spoza listy
JCR. Lacznie po doktoracie Habilitant opublikowal po doktoracie 22 oryginalne prace
naukowe i dwa rozdzialy w anglojezycznych monografiach. Sumaryczny wskaznik Impact
Factor czasopism, w ktérych Habilitant je opublikowano wynosi 83,658 (zgodnie z rokiem
publikacji), w tym 79,199 po uzyskaniu stopnia doktora. Suma punktéw wedlug punktacji
MNiISW wszystkich prac wynosi 1875, w tym po uzyskaniu stopnia doktora 1800. Liczba
wszystkich cytowan publikacji Kandydata wedlug bazy WoS wynosi 503, a aktualny na dzien
pisania opinii indeks Hirscha dr inz. Krzysztofa Mikolajczaka (wedtug bazy Web of Science)
wynosi 13.

Dorobek naukowy dr inz. Krzysztofa Mikotajczaka prezentowany w oryginalnych
pracach twoérczych i w doniesieniach konferencyjnych dotyczy zagadnien zwigzanych
z poznaniem mechanizmdéw reakcji roslin na stresy wywotywane przez czynniki biotyczne
oraz abiotyczne, co pozwala na opracowywania nowych narzedzi selekcji genotypow



odpornych lub tolerancyjnych juz na weczesnych etapach hodowli nowych odmian.
Uzyskiwane wyniki majg nowatorski charakter i przyczyniajg si¢ do poszerzania wiedzy
z tego zakresu zakresu, a na niektére z nich cheialbym zwrdcié uwage ponizej.

Kandydat prowadzit badania nad funkcjonowaniem jeczmienia jarego
w zréznicowanych warunkach srodowiska, ktére obejmowaly nie tylko ocene zmian cech
agronomicznych, ale takze fizjologicznych i biochemicznych. Pozwolilo mu to na
wytypowanie szeregu genow kandydackich kodujgcych m.in. antyoksydanty, enzymy
biosyntezy kwaséw karboksylowych, biatka szoku cieplnego, sulfurylazy ATP i bialka
zaangazowane w regulacje czasu kwitnienia. Charakterystyka genotypowa odmian jeczmienia
Jarego, pozwolila mu na wyznaczenie markerow SNP powigzanych z loci cech ilosciowych
(QTL) w populacjach mapujacych linii homozygotycznych, a to z kolei na opracowanie
markeréw, ktore moga stanowi¢ niezwykle obiecujace narzedzie wspomagajace selekcie
tradycyjng jeczmienia jarego.

Ciekawe wyniki otrzymal Kandydat w badaniach nad rozwojem systemu
korzeniowego (w pordwnaniu do czesci nadziemnych roslin) nie tylko u jeczmienia, ale
1 u innych zb6z. Wyniki tych badan pozwolily na wykrycie sprzezen marker-cecha,
a w oparciu o adnotacje funkcjonalne na wytypowanie potencjalnych genow, ktore mogg
determinowa¢ dang ceche. Habilitant zidentyfikowal cztery regiony genomu
w chromosomach 2H, 4H, 5H i 7H, ktére warunkowaly biomase korzenia po zbiorze, a takze
sprzezenie markerow we wspomnianych regionach 2H i 7H z innymi cechami
plonotworczymi i terminem kloszenia, co wskazuje, ze geny tam zlokalizowane pelnig wazng
role w ksztattowaniu calej rosliny jeczmienia.

W ramach wspolpracy z innymi zespolami byl zaangazowany w badania nad
mechanizmami odpowiedzi jgczmienia na suszg¢ z wykorzystaniem genotypow o roznej
podatnosci na deficyt wody (pochodzacych z réznych stref klimatycznych). Najwazniejsze
osiggnigcia plynace z tych prac dotycza wykazania istotnych réznic pomiedzy genotypami
o odmiennej podatnosci na niedoboér wody w profilach akumulacji biatek opiekunczych (ang.
chaperones), osmoprotektantow i1 antyoksydantéw, w tym proliny, kwasu askorbinowego
1 zwigzkow cukrowych. Ponadto ujawnil zmiany w akumulacji bialek i metabolitow pod
wplywem suszy, ktore byly specyficzne dla korzeni lub dla lisci. Wykazal, ze zmiany
w akumulacji zwigzkow fenolowych pod wplywem suszy byly zalezne nie tylko od genotypu,
ale rowniez od stadium rozwojowego rosliny, a stres znaczaco wptywal m.in. na akumulacje¢
pochodnych luteoliny i na hordatyny. Zidentyfikowal geny o zréznicowanej ekspresji
w korzeniach po wpltywem suszy, ktére kodowaly czynniki transkrypeyjne (TFs) z réznych
rodzin, w tym AP2, WRKY, NAC, MYB, bHLH, czy bZIP. Niektére z nich moga
posredniczy¢ w szklakach sygnalowych giberelin i kwasu jasmonowego indukowanych
deficytem wody. Porownal wzor ekspresji genow kodujacych TFs pomiedzy genotypami
o roznej podatnosci na stres oraz zbadal roznice w ich ekspresji w warunkach umiarkowanego
1 silnego stresu.

Bral udzial w opracowaniu pracy przegladowej zawierajacej zbior informacji o locus
potkartowatosci sdwl i jego efektach na poziomie molekularnym i fenotypowym. Locus ten
poza redukcjg wysokosci wplywa na szereg innych cech zwigzanych z plonowaniem,
jednakze nie jest jasne czy to wynik plejotropii czy sprzgzenia gendéw. W oparciu
o porownanie wynikow mapowania QTL wokot regionu sdw! wykonane dla dwoch populacji
mapujgcych badania w ktorych Kandydat brat udzial wykazaly, ze wplyw locus sdw/ na
wezesnosé, tj. termin kwitnienia i kloszenia, to efekt plejotropowy.

Populacje linii rekombinacyjnych jeczmienia jarego. badane uprzednio pod katem ich
reakcji na susze, zostaly takze przez Habilitanta oceniane pod wptywem sztucznej inokulacji
zarodnikami Fusarium culmorum (W.G.Sm.) Sacc. Badania te potwierdzily, ze stopief
porazenia ziarna nie zawsze jest skorelowany ze wzrostem akumulacji deoksyniwalenolu



(DON) w ziarnie, a odnotowano liczne przypadki o niewielkim porazeniu, ale o wysokie]
zawartosci DON i odwrotnie.

W oparciu o analiz¢g QTL zidentyfikowano regiony genomu jeczmienia zwiazane

z objawami porazenia przez F. culmorum (np. liczba i masa ziaren porazonych, indeks
fuzariozy kloséw), zawartosci mykotoksyny DON w ziarnie i z ksztaltowaniem si¢ cech
plonotworczych w warunkach naturalnych oraz prowokowanego stresu biotycznego. Na
podstawie analizy nadreprezentacji genow zlokalizowanych w obrebie wykrytych QTL
stwierdzil, ze pirymidyzacja genow zwiazanych gléwnie z aktywnoscia oksydoreduktaz,
w tym z aktywnoscig dehydrogenazy NADH/NAD(P)H, moze determinowaé zwiekszona
odpornos¢ na rézne stresy srodowiskowe jednoczesnie, w tym fuzarioze klosow i susze.
Testowal uzyteczno$¢ markeréw molekularnych, uznawanych za sprzezone z cechami
dotyczacymi objawoéw fuzariozy, pod katem ich stosowania w selekcji materiatow
0-zwigkszonej odpornosci na ten stres biotyczny.
Ponadto uczestniczyl w opracowaniu metod selekeji genotypoéw pszenicy ze wzgledu na
obecnos¢ wysokoczasteczkowych podjednostek gluteninowych Glul z wykorzystaniem
allelo-specyficznych markeréw molekularnych, a takze uczestniczy! w pracach zmierzajacych
do skrocenia okresu pozyskiwania linii homozygotycznych grochu i tubinu.

Okres po doktoracie to czas duzej aktywnosci naukowej Habilitanta zaroéwno
w wymiarze prac oryginalnych. jak i w zakresie udzialu w konferencjach naukowych, w tym
zagranicznych. Posiada takze duze doswiadczenie w realizacji wielu grantéw krajowych
1 europejskich, co $wiadczy o ukierunkowaniu badan zgodnie z zapotrzebowaniem
gospodarki, a szczegolnie rolnictwa i stalej zdolnosci do podejmowania coraz nowych
wyzwan zwigzanych z rozwojem rolnictwa, a w szczegdlnosci nowych rodzacych sie
probleméw w zwigzku ze zmieniajacym si¢ klimatem i potrzebng wiedzg na temat reakcji
roslin na zmieniajace si¢ warunki srodowiska, w tym okresowe susze i wysokie temperatury.
Badania naukowe Habilitanta wniosly i bedg dalej wnosily istotny wklad w poznanie reakcji
roslin na stresy abiotyczne i biotyczne oraz przyczyniajg si¢ do postepu w hodowli nowych
odmian tolerancyjnych na te stresy.

Za dziatalno$¢ naukowa dr inz. Krzysztof Mikolajczak zostal wyrézniony w 2020 roku
krajowg Nagroda II stopnia z Zakresu Genetyki Roslin im. S. Barbackiego za badania
dotyczace reakcji jeczmienia jarego na stresy abiotyczne. Jest laureatem Polskiej Nagrody
Inteligentnego Rozwoju ,,Naukowiec Przyszlosci”, a za osiggniecia publikacyjne uzyskal
nagrode Dyrektora IGR PAN. Na uwage zasluguje takze wyréznienie pracy doktorskiej
uchwatg Rady Naukowej IGR PAN oraz otrzymanie medalu Uniwersytetu Przyrodniczego
w Poznaniu za osiggnigcia w studiach.

Ocena dzialalnosci dydaktycznej i organizacyjne;j

Dzialalnos¢ dydaktyczna Kandydata skupiala si¢ na prowadzeniu seminariéw
naukowych dla studentow Panstwowej Wyzszej Szkoly Zawodowej w Sulechowie oraz
Wydziatu Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu w ramach cyklu
tematycznego ,Biologia roslin uzytkowych™, a takze na prowadzeniu ¢wiczen
laboratoryjnych dla studentow Wydziatu Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza
w Poznaniu w ramach tego samego cyklu tematycznego. Dr inz. Krzysztof Mikolajczak byl
promotorem pomocniczym w dwoch zakonczonych w 2023 roku uzyskaniem stopnia doktora
nauk rolniczych przewodach doktorskich w Instytucie Genetyki Roslin PAN w Poznaniu. Jest
takze promotorem pracy magisterskiej pt. ,Profil reakcji jeczmienia jarego na stres
abiotyczny 1 biotyczny dzialajagce symultanicznie” na Uniwersytecie Przyrodniczym
w Poznaniu, Wydzial Rolnictwa, Ogrodnictwa i Bioinzynierii, kierunek Biotechnologia,
ktorej obrona planowana jest w czerwcu 2024 r. Sprawowal ponadto opieke merytoryczng
nad studentami Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu z Wydzialu Rolnictwa,



Ogrodnictwa i Bioinzynierii oraz Uniwersytetu Adama Mickiewicza w Poznaniu z Wydziatu
Biologii, a takze Pafistwowej Wyzszej Szkoly Zawodowej w Sulejowie, ktorzy odbywali
staze 1 praktyki w Instytucie Genetyki Roslin PAN w Poznaniu.

Z prac organizacyjnych Kandydata nalezy wymieni¢ wspolorganizowanie 111 i IV
Ogolnopolskiej Konferencji ,,Genetyka i genomika w doskonaleniu roslin uprawnych — od
rosliny modelowej do nowej odmiany”, corocznych Warsztatow Projektu POLAPGEN-BD
»Narzgdzia biotechnologiczne stuzace do otrzymywania zboz o zwiekszonej odpornosci na
suszg” oraz organizacj¢ i prowadzenie comiesigcznych, otwartych seminariow naukowych
dla pracownikow nauki odbywajacych sie w j. angielskim w Instytucie Genetyki Roslin PAN
w Poznaniu. Dr inz. K. Mikolajczak byl sekretarzem Rady Naukowej Instytutu Genetyki
Roslin PAN w Poznaniu w kadencji 2019 - 2022, czlonkiem Komisji ds. Rozwoju Kadry
Naukowej Rady Naukowej Instytutu Genetyki Roslin PAN w Poznaniu w tej samej kadencji.
a takze w latach 2018-1019 czlonkiem Rady Mlodych Pracownikéw Naukowych IGR PAN.

Kandydat brat udziat w PAS/CNR Horizon Networking Event, gdzie prezentowal
mozliwosci potencjalnej wspdlpracy swojej macierzystej jednostki z wloskimi badaczami
w kontekscie budowy konsorcjéw naukowych, ktore moglyby ubiega¢ sie o finansowanie
w konkursach programu ramowego Horyzont Europa. Jest takze wspolautorem trzech
instrukcji wdrozeniowych dla hodowli roélin, ktére zostaly wdrozone przez Poznanska
Hodowle Roslin Sp. z 0.0.

Pan dr inz. Krzysztof Mikolajezak aktywnie uczestniczyl w krajowych oraz
migdzynarodowych konferencjach naukowych, na ktorych przedstawial wyniki swoich badan
w formie referatow lub posteréw. Na konferencjach miedzynarodowych wyglosil iacznie
30 referatow w jezyku angielskim, a 40 prac przedstawil w postaci posterow, ktdre
prezentowal w trakcie sesji plakatowych. Streszczenia referatdéw oraz posterow zostaly
opublikowane w materiatach konferencyjnych

Dr inz. Krzysztof Mikolajezak daje si¢ pozna¢ jako osoba skutecznie poszukujaca
Srodkéw finansowych na swoje badania. Byl kierownikiem dwoch miedzynarodowych
projektow badawczych finansowanych ze $rodkéw unijnych z programu Horizon 2020,
a w jednym projekcie finansowanym ze srodkow unijnych w ramach European Plant
Phenotyping Network (EPPN) byt wykonawcg. Ponadto kierowal jednym projektem
Narodowego Centrum Nauki, a w kolejnych trzynastu finansowanych ze srodkow krajowych
(NCN, NCBiR. MRiRW, Rzadowy Program Wieloletni RM, Program Innowacyjna
Gospodarka) byl wykonawca. Obecnie kieruje projektem badawczym pt. .MikroRNA -
wazne czynniki koordynujace reakcje na susz¢ w lisciu jeczmienia poprzez regulacje
wspoldzialania fitohormonow™ finansowanym przez NCN w ramach konkursu OPUS 21
1 jest wykonawca w trzech inny projektorach badawczych, jednym finansowanym ze srodkow
NCN (OPUS_18), jednym przez NCBIR i jednym przez MRiRW.

Whniosek koncowy

W Swietle przeprowadzonej powyzej analizy osiggnigcia naukowego dr inz.
Krzysztofa Mikolajezaka stwierdzam, ze ma ono duzg warto$¢ dla rozwoju dyscypliny
naukowej rolnictwo i ogrodnictwa oraz stanowi znaczacy naukowy i aplikacyjny wklad do
badan nad poznaniem mechanizméw reakcji roslin na stresy abiotyczne, w tym
w szczegolnosci na stres suszy 1 wysokie] temperatury u jeczmienia jarego. Na uwage
zashuguje stosowanie nowoczesnego warsztatu badawczego, w tym nowoczesnych metod
analiz przyzyciowych roslin oraz sekwencjonowania nowej generacji. Jest osobg, ktora
bardzo dobrze odnajduje si¢ w pracy zespolowej grup badawczych, wykazuje duze
zaangazowanie w dziatalno$¢ organizacyjng 1 dydaktyczng.

Podsumowujac, w mojej opinii, dr inz. Krzysztof Mikotajczak spelnia wszystkie
wymagane warunki nadania stopnia naukowego doktora habilitowanego wymienione
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w ustawie z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2023 r.
poz. 742). Przedstawiony jako osiggnigcie habilitacyjne cykl recenzowanych artykutow
naukowych ma charakter spojny i jest tematycznie ze soba powiazany oraz czasopisma
znajdowaty si¢ w roku opublikowania w wykazie Ministerstwa wlasciwego do spraw nauki
(pkt. 2b, art. 219.1.), publikacje z punktu widzenia genetyki odpornosciowe i genetyki
1 hodowli roslin wnosza nowe wartosci i maja znaczny wkiad w rozwéj dyscypliny rolnictwo

1 ogrodnictwo (pkt. 2, art. 219.1.)..
prof. dr hab. Ilenr}iﬁujak
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