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Wkiad habilitanta: tworca hipotezy badawczej dotyczacej rdznego stopnia zmian na poziomie ultrastruktury
komorkowej w ziarnach pylku genotypdw jeczmienia o odmiennej fenologii, opracowanie schematu
doswiadczenia oraz wybdr odpowiedniej faz rozwojowych, w ktorych pobierane byty probki, uczestnictwo w
wykonaniu szeregu pomiar6w m.in. biometrycznych, parametréw fluorescencji chlorofilu, wybor genoéw
referencyjnych i projektowanie starterow do RT-PCR, analiza ekspresji gendw, zebranie prob tkanki do obserwacji
za pomocg mikroskopu transmisyjnego, wybdr gendéw referencyjnych i projektowanie starteréw, analiza i
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Wprowadzenie

Tolerancja rosliny na susze¢ okreslana jest jako zdolno$¢ do wzrostu, kwitnienia i osiggnigcia plonu o
ekonomicznej wartosci w warunkach ograniczonego dostepu wody (Farooq i in. 2009). Termin
kwitnienia ro$liny ma tutaj kluczowe znaczenie, gdyz wplywa na wlasciwy rozwdj organow
generatywnych. Odpowiedni dla danego gatunku termin kwitnienia gwarantuje prawidtowy przebieg
zapylenia i zaptodnienia (Garner i Allard, 1920, Thomas i in. 1991). Przejscie z fazy wegetatywnej do
generatywnej u roslin jest regulowane przez skomplikowang sie¢ wspotzaleznosci pomigdzy tzw.
szlakami indukcji kwitnienia, podczas ktorych uruchamiane sg kolejne kaskady sygnatow i ekspresji
odpowiednich genow prowadzacych - w konsekwencji - do uruchomienia proceséw zwigzanych z
kwitnieniem. Zaroéwno stresy abiotyczne jak i biotyczne majg niezwykle szkodliwy wplyw na fizjologie

rosliny, jednakze skala uszkodzen tkanek roslinnych lub uszkodzenia na poziomie komorkowym,
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zdolno$¢ regeneracji oraz wptyw na plon zalezy od fazy rozwojowej, w ktorej roslina jest narazona na
dany stres sSrodowiskowy (Alqudah i in. 2011). Chociaz wpltyw stresu na plon i rozwoj ro$lin jest szeroko
badany (Fahad i in. 2017; Seleiman i in. 2021), wiedza na temat interakcji samej reakcji na stres z
fenologia roslin, wciaz pozostaje uboga.

Roézne gatunki roslin wykazujg odmienne reakcje fotoperiodyczne. Wyr6zni¢ mozna ro$liny
dnia dtugiego (LD —ang. Long Day), rosliny dnia krétkiego (SD — ang. Short Day) oraz ro$liny neutralne
(DN — ang. Day Neutral). Rosliny LD, do ktérych zaliczamy wiele zb6z klimatu umiarkowanego
(pszenica i jeczmien), wykazujg indukcje kwitnienia w odpowiedzi na wystgpowanie krotkiej nocy i
dlugiego jasnego okresu w ciggu doby. U roslin SD (ryz, kukurydza) zauwazy¢ mozna indukcje
kwitnienia w odpowiedzi na dtugi okres ciemnosci 1 krotki okres $wiatta w ciggu doby. Natomiast
rosliny neutralne sg niewrazliwe na dlugo$¢ dnia. Sygnatem indukcyjnym przejécia z fazy wegetatywnej
w generatywng jest w tym wypadku, osiagnigcie przez rosling okreslonego stadium rozwojowego.
Szlaki sygnatowe promujace przejscie do fazy kwitnienia obejmuja: szlak fotoperiodyczny, biosynteze
i sygnalizacje hormonoéw (GA), szlak dziatajacy niezaleznie od $wiatla (szlak autonomiczny), szlak
zwigzany z niskimi temperaturami (szlak wernalizacji), szlak termo-sensoryczny oraz tzw. szlak
wiekowy (Halliday i in. 2003; Moon i in. 2005; Wang 2014; Ma i in. 2021). Wcze$niejsze badania
pozwolity na zmapowanie loci cech ilosciowych (ang. Quantitative Trait Loci - QTLs) zwigzanych z
terminem kwitnienia/ ktoszenia we wszystkich chromosomach jeczmienia (Qi i in. 1998; Pillen i in.
2003). Jednym z istotniejszych szlakow indukcji kwitnienia wciaz pozostaje szlak fotoperiodyczny, w
ktorym wazna role odgrywa czynnik transkrypcyjny Ppd-H1. Turner i wspotpracownicy w 2005 roku
zidentyfikowali Ppd-H1 jako PRR (ang. Pseudo Response Regulator). Gen ten koduje biatko
zaangazowane w regulacje funkcji zegara dobowego. Zaproponowanie ,,genu — kandydata” zwigzanego
z zegarem dobowym miato swoje uzasadnienie, bowiem Ppd-H1 nie odpowiadat zadnemu z genéw
zwigzanych ze szlakami kwitnienia. Gen PRR wykazuje podobienstwo do PRR7 u Arabidopsis thaliana,
gdzie wspoétdziatajac z PRR9 i PRR5 stanowi sktadnik zegara dobowego. Biatka PRR pelnig ponadto
rozliczne funkcje m.in. zaangazowane sg w regulacje szlaku fotoperiodycznego zwigzanego z genem
CONSTANS (Fukushima i in. 2009). Jeczmienny ortolog genu CO (HvCO1) zostat zlokalizowany w
chromosomie 7HS (Griffiths i in. 2003). Turner i in., (2005) wykazali istnienie mutacji typu SNP w
obrebie regionu Ppd-H1 u jeczmienia. Genotypowanie populacji mapujacej pochodzacej z kombinacji
krzyzowkowej Orria x Plaisant za pomoca platformy BOPA1 pozwolito na zidentyfikowanie markera
SNP (11_21015) (Mansour i in., 2014). Marker ten zostat zmapowany blisko markeréw pochodzacych
z genotypowania na platformie BOPA2 (12_30871 i 12_30872) (Mufioz-Amatriain i in. 2011), ktore
zostaly zidentyfikowane jako markery typu SNP w regionie Ppd-H1. Kolejnym istotnym szlakiem
indukcji kwitnienia wydaje si¢ by¢ szlak zalezny od gibereliny, ktory rowniez posiada liczne etapy
niezbedne do prawidlowego zainicjowania procesu kwitnienia. W aktywacje odpowiednich etapow

wspomnianych wyzej szlakow zaangazowane s3 rozliczne czynniki transkrypcyjne np. GAMYB — o
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potencjalnej roli aktywujacej geny, ktore sa odpowiedzialne za inicjacj¢ rozwoju kwiatu (Murray i in.
2003; Aya i in. 2009).

Susza wciaz pozostaje najwicksza przeszkoda w zwigkszeniu plonu w wielu krajach, bez
wzgledu na stopien rozwoju gospodarki danego panstwa (Ceccarelli i in. 2004). Nawet krotkotrwate
okresy suszy, pojawiajace si¢ podczas krytycznych faz rozwojowych, moga obnizaé plon (Ludlow i
Muchow 1990). Deficyt wody jest przyczyng duzych strat w plonach roslin uprawnych, wiaczajac w to
réwniez uprawy jeczmienia (Jana i Wilen 2005). W Europie Srodkowej, gdzie poszczegélne lata roznig
si¢ migdzy soba iloscig opadéw (Rapacz i in. 2010), problem odpornosci roslin na deficyt wody wydaje
si¢ szczegoblnie istotny. Dla potrzeb rolnictwa, badacze definiujg susze jako zjawisko metrologiczne
zwigzane z brakiem opadéw przez okres wystarczajacy do spowodowania znacznego ubytku
wilgotnosci w glebie (Mitra 2001). Stres suszy pojawia si¢, kiedy dostepnos¢ wody w glebie jest
ograniczona, a warunki atmosferyczne powoduja w tym czasie dalszg utrat¢ wody przez rosling (Abdul-
Jaleel i in. 2009). Odpowiedz rosliny na stres jest zroznicowana i zalezy od tkanki lub organu, na ktére
wplywaja czynniki stresogenne. Poziom i czas trwania stresu rowniez wptywaja na ztozonos¢
odpowiedzi ro$liny na stres abiotyczny oraz biotyczny (Tattersall i in. 2007, Pinheiro i Chaves 2011).
Czesto oszacowanie wptywu danego stresu na rosling jest utrudnione ze wzgledu na jednoczesne
wystepowanie kilku rodzajow stresow (Mittler 2006). Pod wzgledem genetycznym, tolerancja na stres
suszy jest dziedziczng cechg ilosciowa kontrolowang przez wiele loci (QTLS). Co wigcej, odpowiedz
ro$liny na stres deficytu wody jest ztozonym zjawiskiem ze wzgledu na trudne do przewidzenia
interakcje typu genotyp-$srodowisko (Reynolds i in. 2009). Wplyw suszy na ro$ling rdzni sie¢ w
zaleznosci od czasu trwania okresu deficytu wody, gatunku ro§liny, fazy rozwojowej oraz rodzaju
podtoza. Tolerancja roslin na deficyt wody zwigzana jest z kompleksem mechanizméw aktywowanych
podczas wystgpienia niesprzyjajacych warunkow wilgotno$ciowych (Diab i in. 2004). Mechanizmy
adaptacyjne zwigzane sg m.in. z cechami morfologicznymi oraz anatomicznymi korzeni, ktérych
budowa ulatwia roslinie zachowanie wysokiego poziomu wody w tkankach w warunkach niedoboru
wody (Farooq i in. 2009; Danakumara i in. 2021).

Aby przetrwac¢ w warunkach suszy, rosliny adaptuja kilka strategii radzenia sobie z ograniczong
dostepnoscig wody. Strategie te obejmujg m. in.: (i) unikanie suszy (Jackson i in. 2000), (ii) tolerancje
na susz¢ (Morgan 1984), (iii) odporno$¢ na susze (Bartoli i in. 1999), oraz (iv) stymulowang przez suszg
aktywacje biochemicznych/ fizjologicznych cech (Maherali i in. 2010). Oprocz tego (v) ucieczka przed
suszg (ang. Drought Escape - DE) jest wazng strategia przyjeta przez rosliny w celu radzenia sobie z
nadchodzgcymi niekorzystnymi warunkami srodowiskowymi. Jednak klasyfikacja roslin na podstawie
ich mechanizmu odpowiedzi na susz¢ nie jest catkowicie precyzyjna, poniewaz czas wystgpienia
mechanizmu r6zni si¢ w zaleznosci od rosliny — np. przed lub po wystapieniu suszy. Oznacza to, ze
ro$liny stosuja kombinacje¢ DE i innych strategii, aby przetrwac (i rozmnazac si¢) w warunkach suszy.
Chociaz DE jest uwazane za cechg ,,efemerycznych roslin”, zboza, takie jak pszenica i jeczmien, moga

wykazywac¢ mechanizm podobny do DE, ktory okresla si¢ jako ,,wczesne kwitnienie” (Dolferus 2014).
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Przy czym warto nadmieni¢, iz wzajemne zalezno$ci pomigdzy aktywacja mechanizmow zwigzanych z
réznymi strategiami poprzez pojedyncza rosling wcigz pozostajg niejasne. Pomimo, ze — jak juz
wspomniano — rosliny czesto uruchamiaja wigcej niz jeden mechanizm, réwniez trudno jest
jednoznacznie ocenié, ktory z nich ma fundamentalne znaczenie dla przetrwania rosliny w warunkach
stresowych.

Jeczmien (Hordeum vulgare L.) jest wazng rosling uprawng o duzym znaczeniu gospodarczym.
Wykorzystywany jest m. in. jako surowiec do produkcji stodu oraz kasz jak rowniez wchodzi w sktad
wielu mieszanek paszowych, stanowigc cenne zrodto substancji odzywczych. Gatunek ten jest rowniez
ro$ling modelowa w badaniach genetycznych ze wzgledu na kolinearno$¢ i wystgpowanie zjawiska
syntenii wérod genoméw zyta, jgczmienia i pszenicy (Giirel i in. 2016). Rozwoj nowych platform
genomicznych, analiz transkryptomu i metabolomu oraz bioinformatyki znacznie utatwily badania
ksztattowania si¢ cech ilo§ciowych i okreslenie ich lokalizacji chromosomalnych. Wczeéniejsze badania
wykazaty, ze na plon jeczmienia duzy wptyw maja stresy abiotyczne, takie jak susza i upaty (Sallam i
in., 2019). W zwiazku z tym jeczmien stal si¢ doskonalym oraz wygodnym obiektem w badaniach

dotyczacych genetycznych podstaw odpornosci na stresy srodowiskowe.

Omowienie wynikow

Wstep: W mojej pracy badawczej skupilem si¢ na poznaniu ros§linnych mechanizméw warunkujacych
odpornos¢ na wybrane stresy $rodowiskowe (abiotyczne i biotyczne), rozwazane W aspekcie
zréznicowania wybranych genotypow jeczmienia jarego pod wzgledem dlugosci okresu wegetacji.
Terminy kwitnienia oraz kloszenia stanowig wazna ceche agronomiczng wielu gatunkow zboz (Wang
2019) i sg $cisle powigzane z odpowiedzig roslin na stresy §rodowiskowe, mogace pojawic sie podczas
calego okresu wegetacyjnego. Rosliny moga stosowaé szereg strategii, ktére majg za zadanie
niwelowanie negatywnych skutkow zarowno streséw abiotycznych jak i biotycznych (Seleiman i in.
2021). Jedna z takich strategii jest tzw. ucieczka przed suszg — DE — czyli strategia polegajaca na jak
najszybszym przejSciu rosliny z fazy wegetatywnej do fazy generatywnej, w celu wytworzenia nasion i
osiggnigcia sukcesu biologicznego jeszcze przed wystgpieniem pogorszenia si¢ warunkow
wilgotnosciowych 1 temperaturowych. W prezentowanym osiggnigciu habilitacyjnym staratem sig¢
przedstawi¢ tlo fenotypowe oraz genetyczne roslin, ktore zaadoptowaty strategie rozwojowa jaka jest
ucieczka przed susza. W mojej pracy badawczej staralem si¢ wskaza¢ na fundamentalng role dtugosci
okresu wegetacji u jgczmienia jarego w aspekcie rozwijania odpornosci rosliny na stresy, a jednoczesnie
usitowalem wykaza¢ zwigzek wczesnosci z licznymi cechami plonotworczymi. W tym celu
postanowitem przeprowadzi¢ szereg doswiadczen, zarowno w warunkach polowych jak i
szklarniowych. Analizowatem pule réoznych genotypow jeczmienia jak rowniez, wytypowatem grupe
ro$lin o skrajnych terminach kloszenia do detalicznych badan omicznych. Wyj$ciowym materiatem

roslinnym w prezentowane;j serii badan byto 100 rekombinowanych linii wsobnych (ang. Recombinant
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Inbred Lines - RILs) otrzymanych za pomoca techniki pojedynczego ziarna (ang. Single Seed Descent
- SSD) z krzyzoéwki pomigdzy starg polska odmiang Lubuski oraz syryjska liniag hodowlang — CamB.
Nastepnie wybrane obiekty populacji mapujacej zostaty wmieszane do puli zroznicowanych genotypow
pochodzacych z roéznych Zrédet hodowlanych, w celu zwigkszenia bior6znorodnos$ci, a tym samym
umozliwienia mapowania asocjacyjnego. Na podstawie analizy rezultatow genotypowania oraz
fenotypowania udato mi si¢ wytypowac niewielka grupe wczesno- oraz pézno kloszacych si¢ roslin,
ktore nastepnie poddano detalicznym badaniom.

Glowne zalozenia badan:

- Wezesno$¢ moze by¢ efektywnym ,,narzgdziem” tagodzacym skutki stresow abiotycznych,

- ro§liny charakteryzujace si¢ wczesnym kwitnieniem adoptuja réwniez inne mechanizmy niwelujace
negatywne skutki suszy,

- plejotropowe efekty regionéw chromosomu zwigzanych z wezesno$cig manifestowane sg réwniez
podczas procesu ksztattowania si¢ wielu cech plonotworczych,

- Wezesne kwitnienie jest bezposrednio zwigzane z ksztattowaniem si¢ cech plonotworczych,

- czas ekspozycji oraz faza rozwojowa ro$lin, w ktorej poddane sg one stresowi maja fundamentalne
znaczenie dla reakcji roslin na stres oraz dla dalszych, negatywnych konsekwencji dotyczacych

oddzialywaniu niekorzystnych czynnikow §rodowiskowych na rosling.

Wyniki
Publikacja nr 1. Pierwsza publikacja prezentowana w ramach niniejszego osiaggniecia habilitacyjnego
przedstawia wyniki doswiadczen polowych z uzyciem trzech populacji mapujacych uzyskanych z
krzyzowan pomiedzy  europejskimi  odmianami i formami  syryjskimi:  Maresi X
Cam/B1/C108887//C105761, Lubuski x Cam/B1/CI08887//CI05761 oraz Georgie x Harmal, gdzie
Cam/B1/C108887//CI05761 oraz Harmal to przedstawiciele rodow syryjskich, a Lubuski, Georgie oraz
Maresi to przedstawiciele rodow europejskich (odpowiednio: odmiana polska, brytyjska oraz
niemiecka). Kazdej z populacji zostal nadany akronim (uzywany w dalszych badaniach). I tak dla
populacji, w sktad ktorej wchodzita odmiana polska wybrano - LCam, odmiana brytyjska - GH oraz
odmiana niemiecka - MCam. Podwaling wyboru takich komponentow rodzicielskich staty sig¢ przestanki
dotyczace potencjatu wykorzystania odmian zbdz o egzotycznym pochodzeniu w procesie hodowlanym
(hodowla odporno$ciowa) (Mansour i in. 2014). Formy takie, charakteryzujgce sie szeregiem cech
przydatnych w adaptacji do niekorzystnych warunkéw $rodowiskowych (np. warunki suszy) moga
stanowi¢ cenne zrodto przystosowan uzytecznych w dobie zmieniajgcych si¢ warunkow klimatycznych
(von Korff i in. 2006).

Celem pracy bylo okreslenie potencjalu plonotwoérczego roslin posiadajacych egzotyczny

komponent oraz identyfikacja loci cech ilo$ciowych (QTLS) za pomoca genotypowania z uzyciem
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platformy SNP - BOPA1 (lllumina GoldenGate Assay). Dla kazdej z populacji skonstruowalismy mapg
genetyczng z uzyciem programu JoinMap 3.0. Nastgpnie aby zwigkszy¢ rozdzielczos¢ mapy
skonstruowali$my mape zintegrowang, ktora pozwolita na identyfikacj¢ 89 QTLS —z czego 15 regionow
zwigzanych bylo w terminem kloszenia. Sposrod loci zwigzanych z wczesnoscia az 6 QTLs
zlokalizowaliSmy w chromosomie 2H. Locus zwigzany z terminem kloszenia populacji LCam
zmapowany zostat przez nas w obrebie markera typu SNP — 5880-2547. Zgodnie z wynikami badan
przeprowadzonych kilka lat wcze$niej (Muioz-Amatriain i in. 2011) niz badanie prezentowane w
publikacji nr 1, ten marker zlokalizowany jest w bezposredniej bliskosci do dwoch innych markerow
typu SNP zidentyfikowanych za pomoca platformy BOPA2 (12 30871 i 12_30872), ktore z kolei sa
markerami zlokalizowanymi juz w obrebie gtdwnego genu fotoperiodycznego Ppd-H1. Ponadto, wyniki
innych badan prezentowane w literaturze (Wang i in. 2010) potwierdzaly nasze rezultaty, ktore
wskazywaty na niezwykle wysokie wysycenie regionu w krotkim ramieniu chromosomu 2H jgczmienia
w rejony zwigzane, obok terminu ktoszenia, z szeregiem waznych cech plonotworczych. Region ten, w
literaturze nazywany ,hot-spot”, sugerowany byt jako rejon $cisle zwigzany z regulacjg kwitnienia
(Laurie i in. 1995). Poniewaz implementacja i kontrola warunkow suszowych w do$wiadczeniach
polowych stanowi ogromne wyzwanie (Marchin i in. 2020) postanowilismy monitorowa¢ warunki
pogodowe 1 wilgotnosciowe na przestrzeni trzech lat prowadzenia doswiadczen polowych.
Obserwowali$my duze réznice w warunkach pogodowych, co miato swojg manifestacj¢ W pojawieniu
si¢ integracji genotyp x srodowisko. Wiosenna susza w 2011 roku przyczynita si¢ do znacznego spadku
srednich warto$ci cech plonotworczych — co ciekawe, obserwowalismy réznice w ksztaltowani si¢
okreslonych cech plonotwdrczych u roslin wezesnie kloszacych sig, jak rowniez u roslin pdzno kloszacy
sie, co byto dla nas wskazowka dotyczaca zjawiska adaptacji przez ro$liny (z réznym terminem
kwitnienia) zupetnie innych mechanizméw tolerancji na niekorzystne warunki wilgotnosciowe.
Podsumowujac wyniki zaprezentowane w publikacji nr 1 moge stwierdzi¢, iz wiekszos¢
wykrytych QTLs w trzech réznych populacjach mapujacych zostala zidentyfikowana wlasnie w
chromosomie 2H, co nas zaintrygowalo, jako ze potencjalny efekt plejotropowy regionu
oddzialywujacego na wczesno$¢ rzutowal jednoczesnie na elementy struktury plonu.
PotwierdziliSmy rowniez, iz wprowadzenie genotypow jeczmienia o skrajnie wczesnym terminie
kloszenia spowoduje niejako dominacje¢ cechy termin kloszenia nad pozostalymi cechami, a

jednocze$nie ujawni $cisly zwiazek tej waznej cechy z pozostalymi cechami agronomicznymi.

Publikacja nr 2. W zwiazku z mozliwoscia lepszej kontroli warunkéw wilgotnosciowych w
doswiadczeniach szklarniowych anizeli w warunkach polowych, zdecydowatem si¢ na przeprowadzenie
doswiadczenia wazonowego z wykorzystaniem jednej z populacji mapujacej wykorzystanej w
publikacji numer 1. Azeby lepiej zaprezentowac skrajnie rézne przystosowanie roslin jgczmienia jarego
wyhodowanego w warunkach $§rodkowo—europejskich oraz w warunkach syryjskich wybratem

populacj¢ mapujaca uzyskang pomigdzy polska odmiang Lubuski oraz forma syryjska
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Cam/B1/C108887//CI05761 (CamB) — populacja LCam. Kontynuujac temat wptywu suszy na
ksztattowanie si¢ cech agronomicznych oraz zwiazku fazy rozwojowej roslin ze stopniem tolerancji na
stres suszy wykorzystali$my trzy warianty doswiadczalne — wariant z optymalnymi warunkami
wilgotno$ciowymi oraz wariant stresu suszy stosowany w dwoch roznych fazach rozwojowych rosliny.
| tak traktowanie suszg nr 1 stosowali$my od fazy trzech lisci, natomiast traktowanie suszowe nr 2
stosowalismy od fazy krzewienia. Schemat dos§wiadczenia zostat zaprojektowany w oparciu o zjawisko
zroéznicowania reakcji roslin na stres suszy w roznych okresach wegetacji. Wczesniejsze badania
sugeruja, iz krytycznymi fazami rozwoju zb6z pod wzgledem skutkéw niedoboru wody sa faza
strzelania w zdZzbto oraz kloszenie (Grzesiuk i Gorecki 1978). Fazy rozwojowe ro§lin, w ktorych
stwierdzono najwigkszy wspotczynnik reakcji plonu na niedobor wody pokrywaja si¢ z fazami
zwigkszonego zapotrzebowania na wode i1 skladniki pokarmowe (Labegdzki 2004). W zwiazku z
powyzszym, aby wskaza¢ fazg rozwojowa szczegodlnie wrazliwa na niedobér wody rozszerzyliSmy
warianty doswiadczalne w naszym do$wiadczeniu.

W prezentowanych badaniach wykorzystaliSmy nasza zintegrowang mape genetyczna
skonstruowang podczas doswiadczen zaprezentowanych w publikacji nr 1 do analizy QTLs dla cech
plonotworczych. Zidentyfikowalismy 60 QTLs zlokalizowanych na wszystkich siedmiu chromosomach
jeczmienia. Podczas doswiadczen prezentowanych w publikacji nr 2 réwniez udato nam si¢ wykry¢
najwicksza ilos¢ loci cech ilosciowych w chromosomie 2H (23 QTLs), co potwierdza wyjatkowe
znaczenie chromosomu 2H w ksztattowaniu si¢ cech ilosciowych. Glowny QTL zwigzany z terminem
kloszenia zlokalizowaliSmy na chromosomie 2H w poblizy markera typu SNP - 5880-2547.
Jednoczesnie marker ten byt rowniez zlokalizowany blisko loci zwigzanych z morfologia ktosa oraz
plonem ziarna.

W celu wykonania biologicznej interpretacji zidentyfikowanych regionow QTLs wykonali$my
analize adnotacji za pomoca narzgdzi Ensembl Plants. Analiza ta ujawnila istnienie
nadreprezentowanych terminow GO (ang. Gene Ontology) zwiazanych z dwoma procesami
biologicznymi: reakcja obronna oraz ubikwityzacja biatka, przy czym najwigksza liczba genow (15)
zwigzana byla z ostatnim wspomnianym procesem i jedng z analizowanych cech agronomicznych
(dtugosé¢ ktosa glownego). Tutaj znowu pojawit sie aspekt wptywu terminu kloszenia, gdyz istotg
funkcjonowania szlaku giberelinowego, jednego ze szlakéw indukcji kwitnienia, jest aktywacja ligaz
ubikwitynowo - biatkowych. Wynikiem tych dziatan jest uruchomienie procesu proteolitycznej
degradacji biatek represorowych zaangazowanych w regulacji aktywnos$ci gendow odpowiedzi na
gibereling. W komorkach eukariontow wystepuja dwa podstawowe systemy degradacyjne biatek:
lizosomalny oraz ubikwitynowo-proteasomalny - UPS (ang. Ubiquitin-26S Proteasome System).
Degradacja bialek DELLA powoduje odblokowanie poszczegdlnych czynnikow transkrypcyjnych
wplywajacych na ekspresj¢ gendw docelowych, ktorych produkty reguluja szlak giberelinowy (Cheng

i in. 2004). Wyniki analizy adnotacji byty nastgpnie podstawa do sformutowania tematu badawczego



Piotr Ogrodowicz Zatgcznik nr 3. Autoreferat

realizowanego w ramach kierowanego przeze mnie projektu SONATA 12 (ktérych wyniki stanowia
dalsza cze$¢ przedstawianego osiaggniecia habilitacyjnego — publikacja 5 i 6).

Dodatkowo, chegc zaprezentowaé rolg aspektu wcezesnosci w omawianym do$wiadczeniu
zdecydowatem si¢ podzieli¢ badang populacje mapujaca na dwie grupy roslin: wczesnie kloszace si¢
oraz pozno kloszace si¢ RILS. Podziat roslin oparty byt o segregacje markera typu SNP (588-2547) w
badanym materiale ro§linnym — SNP ten okazat si¢ wczesniej (publikacja nr 1) powigzany z terminem
kloszenia i zwigzany z QTL zlokalizowanym na krotkim ramieniu chromosomu 2H, w poblizu genu
fotoperiodycznego. Udato nam si¢ w ten sposob wykazac, iz efekt suszy rozni si¢ w zaleznosci od
stadium rozwojowego, w ktorym znajduje si¢ roslina eksponowana na dziatanie niekorzystnych
warunkow  wilgotnosciowych. Odnotowali$my rozne wartosci S$rednie cech plonotworczych
obserwowanych u roslin poddanych dwoém wariantom stresowym — suszy pojawiajacej si¢ w stadium
siewki (faza trzech lisci) oraz suszy wystepujacej w fazie krzewienia. W przypadku analizy dtugosci
okresu wegetacji w warunkach suszy nr 1 i suszy nr 2 dla dwoch grup roslin (wczesnie- i pdzno
ktoszacych si¢) obserwowaliSmy opo6znienia w osigganiu okreslonych faz rozwojowych U ro$lin
wczesnych w warunkach stresu suszy aplikowanego w stadium krzewienia. Zjawisko to sugeruje
wystapienie zaburzen rozwojowych u wczesnych roslin, ktore nie zdazyty w pelni zastosowac swojej
strategii przeciwdziatania skutkom suszy (tj. ucieczki przed suszg). Tym samym adaptacja tej strategii
przetrwania w warunkach niedoboru wody moze taczy¢ si¢ réwniez z pojawieniem si¢ ryzyka
sezonowej fluktuacji w wystepowania zjawisko suszy glebowe;.

Podsumowujgc, niniejsze badanie wykazalo, Ze allel wezesno$ci pochodzacy z syryjskiego
rodzica (CamB), wprowadzony do genomu odmian europejskich moéglby zaowocowaé
ulepszeniem wydajno$¢ plonowania w warunkach suszy, jednakze aspekt jakosci plonu wcigz

pozostaje wyzwaniem z hodowlanego punktu widzenia.

Publikacja nr 3. Populacja Lcam zostata dobrze scharakteryzowana pod wzgledem reakcji na stres
suszy we wczesniej wspomnianych przeze mnie pracach, jednak nasunely si¢ pytania odnosnie stopnia
odpornosci populacji zawierajgcej komponenty rodzicielskie: odmiana syryjska x odmiana europejska
na stresy biotyczne i roli wczesno$ci w odpowiedzi na tego typu hiekorzystne warunki. Byto to zwigzane
z podejrzeniem, iz formy wczesne moga charakteryzowac si¢ zwigkszona podatnoscig na choroby
grzybowe. Z drugiej strony istniata mozliwo$¢ zastosowania strategii rozwojowej — ucieczki przed susza
- rowniez w przypadku perspektywy ominigcia poszczegolnych faz cyklu rozwojowego patogenow.
Fuzarioza ktosow (FHB) powoduje znaczne straty w plonie réznych gatunkow roslin uprawnych na
calym $wiecie (EFSA 2017). Fusarium spp. produkuja m. in. mikotoksyne deoksyniwalenol (DON) (Shi
i in. 2017), ktora zaburza wtasciwe funkcjonowanie komorek roslinnych poprzez zaburzanie syntezy
biatek (Berger i in. 2014), co skutkuje obnizeniem jakosci ziarna i wydajno$ci plonowania. Stezenia
DON obecne w zakazonych ziarnach jeczmienia roznig si¢ w zalezno$ci od czasu infekcji, fazy

rozwojowej oraz czynnikow srodowiskowych. W zwiazku z tym podejrzewalismy, ze dlugos¢ okresu
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wegetacji ro$lin poddanych negatywnemu dziataniu grzybéw z rodzaju Fusarium moze mieé
fundamentalne znaczenie dla przebiegu infekcji, a tym samym rzutowac¢ na stopien porazenia. Termin
ktoszenia roslin jest czesto ujemnie skorelowany z podatnoscig na FHB (Mesfin i in. 2003). Dlatego
uprawa odmian o réznych terminach kwitnienia moze zmniejszy¢ ryzyko strat powodowanych przez
FHB. W zwigzku z tym podjeliSmy decyzj¢ 0 przeprowadzeniu doswiadczen polowych z tg samg
populacja mapujaca w warunkach inokulacji grzybami z rodzaju Fusarium. W publikacji nr 3
zaprezentowaliémy wyniki mapowania cech ilosciowych (QTLs) zwigzanych z szeregiem cech
plonotworczych oraz z podatnoscia na zakazenie grzybem F. culmorum. W tych badaniach udato nam
si¢ zwigkszy¢é wysycenie mapy genetycznej poprzez uzycie platformy Ilumina 9K iSelect, ktéra
zawierala 7,842 markerow typu SNP. Sposrod wykrytych 70 loci cech ilosciowych, szes¢ QTLs zostato
przypisanych do indeksu stopnia porazenia ktoséw przez Fusarium (FHBI). Jednym z tych regionow
okazat si¢ rejon zlokalizowany w krotkim ramieniu chromosomu 2H. Jednocze$nie wykrylismy istnieje
kolokalizacji wielu innych loci zwigzanych z cechami plonotworczymi takimi jak dtugosé ktosa, liczba
ktoskoéw czy liczba ziaren w klosie, a takze tzw. gestos¢ klosa (ang. spike density), ktora dostarcza
cennych informacji na temat cechy morfologii klosa bezposrednio zwigzanej ze stopniem porazenia.
Rzadkie obsadzenie ktosa przez ktoski moze by¢ cecha zwiazang z opornoscia na FHB ze wzgledu na
ich specyficzng architekturg, ktora nie jest narazona na dtugotrwate utrzymywanie si¢ wilgoci w ktosie
(taki ktos wysycha szybciej i jest trudniejszy do penetracji grzybowej, czyli uniemozliwia
rozprzestrzenianie si¢ grzyba w gore i w dot ktosa) (Zhu i in. 1999). W naszych badaniach
stwierdzili$my ujemna korelacj¢ miedzy cechami gesto$¢ klosa oraz FHBI, co wskazuje, ze stopien
zwartosci kloskow w klosie moze by¢ jednym z czynnikéw zwigkszajacych podatno$¢ na FHB.
Dodatkowo, gtéwny QTL dla gestosci ktosa zidentyfikowalismy w krotkim ramieniu chromosomu 2H
zmapowanego w bezposredniej bliskosci markera BK_12. Co ciekawe, okazalo si¢, ze region ten
zwigzany byt z markerem typu SNP (5880-2547), ktéry w naszym badaniu okazat si¢ réwniez
powigzany z QTL wykrytym dla FHBI. Z kolei gtéwny QTL dla FHBI zostal zmapowany réwniez W
bezposredniej bliskosci do markera BK 12 oraz BK 13. W naszym badaniu glowny QTL dla HD
(termin kloszenia) znajdowat si¢ W chromosomie 2H w poblizu markera BK_12 w pozycji 22 cM,
przesunigty o 1,1 cM od markera BOPA1 5880-2547. Wedtug Turnera i in. (2005), marker SNP
(BK_12) znajduje si¢ bezposrednio w obrgbie genu Ppd-H1, ktory pelni wazna role w odpowiedzi na
warunki dnia dtugiego u jeczmienia.

Azeby wyraznie zaprezentowaé kolokalizacje okreslonych QTLs zwigzanych z FHBi oraz
cechami plonotworczymi wydzielilismy regiony nazwane odpowiednio A-G - okreslone jako rejony
typu ,hot-spot”. Nastepnie wybierajac trzy rejony tego typu zawierajace wykryte QTLs dla cech
zwigzanych ze stopniem porazenia Fusarium (FHBi oraz HLKn — ang. Healthy Looking Kernels
number), poddaliSmy te regiony analizie nadreprezentacji terminéw GO. Przeprowadzona analiza
ujawnita nadreprezentacj¢ terminow GO zwigzanych z procesem glikozylacji (,,glycosyltransferase”

oraz ,,UDP- glycosyltransferase superfamily protein”). Glikozylacja jest szeroko rozpowszechniong
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reakcja modyfikacji komdérkowej wystepujaca we wszystkich zywych organizmach, polegajaca na
przytaczeniu weglowodanu do grupy hydroksylowej lub innej grupy funkcyjnej czasteczki na szlaku
biosyntezy (Vogt i Jones 2000). Modyfikacje glikozylacji sa katalizowane przez enzymy
glikozylotransferazy (GT), ktore sa dos¢ polifiletyczne i naleza do rodziny wielogenowej (Mackenzie
i in. 1997). Roslinne difosforany urydyny (UDP)-glukozylotransferazy (UGT) katalizuja glukozylacje
ksenobiotykow, substratow endogennych i czynnikow fitotoksycznych wytwarzanych przez patogeny,
takie jak mikotoksyny (Li i in. 2017). Badania wykazaly, ze geny UDP-glukozylotransferazy roslin
odgrywaja istotng rol¢ w odpornosci roslin zarowno na stresy biotyczne, jak i abiotyczne (Gachon i in.
2005).

W naszym badaniu ujawniliSmy kolokalizacje QTLs dla FHBi z cechami zwigzanymi z
morfologia klosa oraz terminem kloszenia w chromosomie 2H, ktory wydaje si¢ zawieraé

kluczowe rejony zwigzane zar6wno z wczesnoscia, jak i odpornoscia na fuzarioze kloséw.

Publikacja nr 4. Dotychczas prezentowane badania dotycza cech plonotworczych charakteryzujacych
nadziemne czgsci roslin. Jednakze nie sposob analizowaé¢ wptywu suszy na rosliny bez doglebnych
badan cze$ci podziemnej roslin. Ze wzgledu na zdolno§¢ zatrzymywania wody i1 sktadnikow
odzywczych korzenie i ich architektura sa uwazane za najwazniejsze parametry produktywnosci roslin
i adaptacji do stresu suszy. Proces rozwoju korzeni tej samej odmiany jest rozny w réznych warunkach
srodowiskowych, takich jak rodzaj gleby, dostepnos¢ wody i sktadnikow odzywczych (Nevo i Chen
2010; Wasson i in. 2012). W warunkach suszy lub okresach niskiego poziomu wody plastyczno$¢
korzeni moze mie¢ duzy wptyw na wydajno$¢ uprawy i — ostatecznie — jakos¢ plonu. GWAS (ang.
Genome-Wide Association Study) jest postrzegane jako efektywne podejscie do identyfikacji genow
regulujgcych cechy iloSciowe roslin uprawnych (Gali i in. 2019; Muhammad i in. 2021). GWAS
pozwala zidentyfikowac geny, ktore wpltywaja na naturalne zréznicowanie w cechach iloSciowych
poprzez skojarzenie markerow polimorfizm ze zmienno$cig fenotypowa w roznych panelach
asocjacyjnych czyli zr6znicowanej grupie roslin (Xiao i in. 2017). Analiza blokoéw sprzezen (LD — ang.
Linkage Disequilibrium), ktore tacza dwa lub wigcej SNP jest bardziej informatywna niz analiza
pojedynczych biallelicznych markerow typu SNP (Rochat i in. 2007). Sugerowano réwniez, ze w
porownaniu z analiza segregacji indywidualnych markerow, GWAS oparty na haplotypie lepiej
reprezentuje genetyczng architekture zlozonych cech, poniewaz to podejécie pozwala na uchwycenie
epistatycznej interakcji pomiedzy markerami typu SNP w locus (Bardel i in. 2005; Hamblin i in. 2011).
Majgc na uwadze malg dostgpnos¢ systemoéw do nowoczesnego fenotypowania korzeni roslin
zastosowaliSmy nowatorska metod¢ zaprezentowana przez czeski zespot (Chloupek i in. 2010),
polegajaca na badaniu przewodnosci elektrycznej tkanek zlokalizowanych pod ziemia. Jednoczesnie
przeprowadzilismy standardowe analizy biomasy korzeni oraz czgsci nadziemnych roslin. Detaliczne
badanie architektury korzeni formy europejskiej i syryjskiej gwarantowatoby uzyskanie interesujacych

danych na temat zmian w dynamice rozwoju tkanki korzennej kontrastujacych genotypow, jednakze
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mapowanie asocjacyjne nie jest mozliwe na matej liczbie genotypdéw. W zwiazku z tym forma syryjska
Cam/B1/C108887//CI05761 oraz odmiana polska Lubuski zostaty wiaczone do panelu asocjacyjnego,
zaprojektowanego specjalnie w celu zapewnienia zroznicowania badanych form pod wzgledem réznych
cech plonotworczych oraz wezesnosci. Badania prezentowane w publikacji nr 4 dotycza trzy letnich
doswiadczen polowych przeprowadzonych z uzyciem panelu genotypdéw zaklasyfikowanych do badan
asocjacyjnych. Pula badanych genotypow jeczmienia zostata zgenotypowana za pomoca metody GBS
(ang. Genotyping-By-Sequencing) opisanej przez Poland i in. (2012).

Celem podjetych badan bylo okreslenie zréznicowania fenotypowego cech zwigzanych
zaré6wno z morfologia korzeni, jak i licznymi cechami plonotwoérczymi w zréznicowanej grupie odmian,
linii hodowlanych oraz RILs. Poprzez zastosowanie mapowania asocjacyjnego opartego zardwno na
polimorfizmie pojedynczych nukleotydéw jak i blokow markerowych opartych o LD, udato nam si¢
zidentyfikowa¢ Kilka asocjacji lezacych u podstaw zmian dotyczacych cech zwigzanych z architektura
korzeni oraz ksztaltowaniem si¢ plonu, w odpowiedzi na naturalne wahania wilgotnosci gleby.
Najwicksza liczba blokow dla cechy biomasa korzeni (ang. Root Biomas — RB) znajdowata si¢ w
chromosomie 2H (trzy bloki LD). Jest to zgodne z badaniem Jia i in. (2019), ktérzy wykazali role
regionu w chromosomie 2H w ksztattowaniu si¢ architektury korzenia. Rezultaty naszego badania
wykazaty, iz dwa bloki LD zwigzane z biomasa korzeni byly szczegolnie interesujace ze wzgledu na
ich kolokalizacje i towarzyszacy efekt alleliczny na wysoko$¢ ro§liny i inne cechy zwigzane z
plonowaniem. LD-b_2H_7 byt zwigzany z wysokoscig ro$lin, podczas gdy LD-b_7H_58 byt zwigzany
z trzema cechami (wysoko$¢ roslin, masa i liczba ziaren w klosie), ktore bezposrednio przyczynily si¢
do wydajnosci plonowania. Kolokalizacja loci zidentyfikowanych dla architektury korzeni z innymi
cechami jest dobrze znanym zjawiskiem (Khasanova i in. 2019; Danakumara i in. 2021). Za pomoca
wybranych narzedzi do adnotacji wykryliSmy osiem gendéw zawartych w wybranych blokach LD (LD-
b 2H 7 i LDb_7H_58) m.in. kinazy zwigzane z adnotacja HORVU (WAK) - niezbedne w procesie
wydtuzenia komoérek (Anderson i in. 2001; Wagner i Kohorn 2001), a wiec rowniez do wzrostu tkanki
korzennej. Ponadto w niniejszym badaniu zaobserwowano bezposredni zwigzek adnotacji HORVU z
procesem kwitnienia dla genéw HORVU2Hr1G007340 i HORVU2Hr1G007350, z ktérych oba sg
zwigzane z czynnikiem sprzyjajacym kwitnieniu 1 (ang. Flowering Promoting Factor 1 - FPF1). Taki
zwiazek pomigdzy architektura korzeni a genami odpowiedzialnymi za procesy indukcji kwitnienia nie
zostat do tej pory odnotowany u jeczmienia jarego w literaturze. To odkrycie sugeruje, ze region ten jest
powigzany ze wspomnianym wczes$niej miejscem W chromosomie 2H, ktére zawiera geny kwitnienia.
AtFPF1 u Arabidopsis koduje mate biatko o masie 12,6 kDa, ktore reguluje kwitnienie i bierze udziat
w sygnalizacji gibereliny. Syntetyzowane jest w merystemach wierzchotkowych bezposrednio po
fotoperiodycznej indukcji kwitnienia. Genetyczne interakcje tego genu z genami terminu kwitnienia
sugeruja, ze moze on by¢ zaangazowany w modulowanie mechanizmu kwitnienia. Nadekspresja
OsRAAL, homologa FPF1 u ryzu, wplywa na indukcj¢ cechy w transgenicznych roslinach ryzu, takich

jak zmieniony ksztalt lici, termin ktoszenia i rozw¢j korzeni (Kohorn i in. 2009). Ta obserwacja
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sugeruje mozliwg interakcj¢ migdzy genami lub czynnikami transkrypcyjnymi terminu kwitnienia a
rozwojem korzeni.

Uzyskane wyniki podkreslaja duze znaczenie regionu w krétkim ramieniu chromosomu
2H w modulowaniu ekspresji cech zwiazanych z morfologia korzeni oraz cechami struktury
plonu. Dzigki wynikom uzyskanym w ramach tego do$wiadczenia zaakcentowaliSmy
plejotropowy efekt tego regionu na termin kloszenia i inne wazne cechy agronomiczne, w tym

architekture korzeni.

Publikacja nr 5. Powyzsze wyniki staly si¢ punktem wyj$cia do podjecia przeze mnie bardziej
szczegotowych badan nad znaczeniem dlugosci okresu wegetacji w odpowiedzi roslin na stresy
srodowiskowe. W pracy nr 5 przeprowadzitem zintegrowane analizy juz na mniejszej liczbie badanych
obiektow. Na podstawie wynikow segregacji markera SNP 5880-2547 opisanych w publikacji nr 2 oraz
obserwacji fenologicznych (publikacja nr 1) wyodrgbnitem dwie grupy roslin — wczeénie ktoszace sie
(CamB, LCam37, LCam64, LCam71) oraz p6zno ktoszace si¢ (Lubuski, LCam08, LCam12, LCam13).
W dos$wiadczeniach zaprezentowanych w publikacji nr 5 skupilem si¢ na probie scharakteryzowania
reakcji roslin zréznicowanych pod wzgledem fenologicznym na stres suszy. Stopien takiej reakcji
oceniatem za pomocg monitorowania elementow struktury plonu, mierzenia parametrow fluorescencji
chlorofilu oraz oceny zywotno$ci pytku w warunkach stresowych. Uznatem bowiem, Zze komponenty te
w sposob wymierny oddajg stopien reakcji roslin na stres suszy, gdyz zaburzenia w fluorescencji
chlorofilu dostarczaja informacji na temat wptywy suszy w czasie rzeczywistym, a ocena zywotnosci
pytku pokazuje czy proces kwitnienia u ro$linnych poddanych niekorzystnym warunkom
wilgotnosciowym przebiega prawidtowo. Natomiast ocena plonu dostarcza danych na temat
ostatecznego wptywu stresu na morfologie rosliny. Dodatkowo, na podstawie przeprowadzonych badan
wstepnych oraz doniesien literaturowych zdecydowalem si¢ monitorowaé w réznych wariantach
doswiadczalnych poziom ekspresji czynnika transkrypcyjnego zwigzanego z kwitnieniem oraz - by¢
moze - odpowiedzig na stres abiotyczny. HVGAMYB zostal pierwotnie zlokalizowany w warstwie
aleuronowej ziarna u jeczmienia (Gubler i in. 2002), jednak dalsze badania wykazaty rowniez role tego
czynnika transkrypcyjnego w regulacji kwitnienia i rozwoju precikow (Murray i in. 2003). Podczas
poprzednich do$wiadczen rosliny wczesnie kloszace si¢ unikaly suszy poprzez zakonczenie cyklu
rozwojowego w bardzo krotkim czasie (ucieczka przed susza), kosztem obnizenia jakosci plonu. Stad
hipoteza o negatywnym wplywie mechanizméw przyspieszajacych kwitnienie na rozwoj organow
generatywnych roslin jednoli$ciennych. Badania przeprowadzone przez Murray i in. (2003) wykazaty,
iz nadekspresja czynnika transkrypcyjnego HVGAMYB u jeczmienia powoduj¢ meska sterylnosé
poprzez wystgpowanie zaburzen procesu zwigzanego z pgkaniem stomium (cz¢$¢ pylnika). W zwigzku
z tym za cel badan obratem probe okreslenia, czy podobny proces wystepuje u roslin poddanych stresowi
suszy i czy zmiany w ekspresji HYGAMYB moga by¢ zwigzane z brakiem obsadzenia ktoskow w klosie

przez wyksztatcone ziarna (czyli pojawieniem si¢ tzw. ptonnych ktosow — ang. sterile spikes).
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Zbadatem rowniez wptyw suszy na plon grupy roslin zréznicowanych pod wzgledem fenologicznym.
Projektujgc schemat do$wiadczenia zdecydowatem si¢ na monitorowanie zaréwno ekspresji badanego
czynnika transkrypcyjnego, jak i parametrow uzywanych w tescie JIP zwigzanych z indukcja
fluorescencji chlorofilu (OJIP) w dwoch fazach rozwojowych zwigzanych Sciste z kwitnieniem (LFE1
oraz LFE3 — zgodnie z protokotem obserwacji faz rozwojowych kwitnienia jeczmienia opisanego przez
Gomez i Wilson (2012).

Przeprowadzone doswiadczenia wykazaty zrdznicowanie w odpowiedzi na stres suszy pod
wzgledem wydajnosci plonowania, morfologii pylnikow, kinetyki fluorescencji chlorofilu i Zywotnos¢
pylku w dwoch grupach roslin: wczesnie- 1 pdzno kloszacych sie. Zmienno$¢ parametrow OJIP w
drugim punkcie rozwojowym naszych badan pokazata, ze przedtuzajacy si¢ stres suszy spowodowat
odmienne reakcje wsrod badanych roslin wezesnie- i pdzno kloszacych si¢ na zastosowane warunki
stresowe. W prezentowanych badaniach stopien reakcji dwoch grup roslin o odmiennej fenologii, a
takze morfologia i zdolno$¢ do dostosowania si¢ do zmieniajgcych si¢ warunkéw wilgotnosciowych
znacznie si¢ roznity, a termin kloszenia ro$lin byl waznym czynnikiem przyczyniajacym si¢ do
bezposrednich reakcji na stres. Zmiany w wartosciach odczytu jednego z parametrow OJIP (ABS_RC
— ang. absorbed energy flux) obserwowane w niniejszym badaniu moga sugerowaé, ze wczesne
genotypy reaguja inaczej niz rosliny p6zno ktoszace si¢ na poczatkowa faze stresu suszy, ale po pewnym
czasie dochodzi do uszkodzen réwniez w tego typu roélinach. Srednie wartoéci innego parametru OJIP
(zwigzanego z nadmiarem energii niewykorzystanej w procesach fotochemicznych rozpraszanym w
postaci ciepta - Dlo_RC — ang. the dissipated energy flux) monitorowane w badanych roslinach,
zmienialy si¢ w zalezno$ci od punktow rozwojowych, w ktorych przeprowadzono pomiary. Szczegdlnie
zauwazalny byl wzrosty wartosci tego parametru u roslin wcze$nie kloszacych si¢. Wyniki te
podkreslaja réznorodno$¢ stopnia reakcji na susze obserwowang u roslin zréznicowanych pod
wzgledem fenologicznym. Wyniki tego badania wykazaty réwniez, ze poziom ekspresji HYGAMYB byt
dodatnio skorelowany z cechami zwigzanymi z morfologia ktosa bocznego w drugim badanym punkcie
rozwojowym, co sugeruje wystapienie takiej zalezno$ci tylko w przypadku dlugotrwatej suszy, a
jednoczeé$nie podkre§la wplyw czasu trwania stresu suszy na poziom ekspresji badanego czynnika
transkrypcyjnego. Powyizsza zalezno$¢ wskazuje na potencjalny zwigzek badanego czynnika
transkrypcyjnego z procesami rozwojowymi ziaren oraz kloséw roslin jeczmienia poddanych

warunkom suszy.

Publikacja nr 6. Nastepnie w kolejnych doswiadczeniach zdecydowatem si¢ zawezi¢ liczbe obiektow
badawczych, co umozliwito przeprowadzenie precyzyjnych badan mikroskopowych. Jako uwienczenie
opisywania charakterystyki reakcji roslin na stres suszy, zdecydowatem si¢ zbada¢ zmiany jakie
zachodza u ro$lin poddanych niekorzystnym warunkom wilgotno$ciowym na poziomie ultrastruktury
komoérkowej. Publikacja nr 6 przedstawia wyniki, ktore niejako zamykaja cykl prac zwiazanych z

zagadnieniem i hipoteza powstatg przy okazji realizacji badan zaprezentowanych w publikacja nr 1 i
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publikacji nr 2. Jako, ze mianownikiem wspolnym wszystkich poprzednich prac zaprezentowanych w
niniejszym osiggni¢ciu habilitacyjnym byly formy wyjsciowe materiatu badawczego, czyli formy
rodzicielskie: genotyp polski Lubuski oraz syryjska linia hodowlana CamB, wtasnie te dwa genotypy
zostaly wytypowane jako material roslinny do dalszych analiz. Na podstawie zaprezentowanych
wczesniej badan zakwalifikowali$my forme syryjska, jako rosling tolerancyjng na stres suszy oraz forme
polska, jako rosling podatna na negatywne skutki dziatania suszy (stara odmiana niedostosowana do
dzisiejszych zmian klimatycznych). Takie podejscie pozwolito nam z jednej strony na obserwacje zmian
w ultrastrukturze komorkowej badanej tkanki, a z drugiej strony na poréwnanie uszkodzen pomiedzy
genotypami r6éznigcymi si¢ znacznie terminem kloszenia. W zwigzku z tym, Zze rozwdj nasion wydaje
si¢ by¢ kluczowym procesem w strategii przetrwania lub niwelowania negatywnych skutkow suszy
postanowili$my zwroci¢ szczegdlna uwage na rozwoj pytku u roslin poddanych warunkom suszowym.

Rozwoj pytku jest waznym procesem w cyklu zyciowym roslin, poniewaz tylko odpowiednio
uformowany pytek gwarantuje prawidtowe uformowanie nasion. Jednak w niesprzyjajacych warunkach
srodowiska rozwdj pylnikéw zostaje zaburzony, co prowadzi do powstania tzw. pylku jatowego
(sterylnego) (Dong i in. 2017). Jako, ze skala uszkodzen, zdolno$¢ regeneracji oraz wptyw na plon
zaleza od fazy rozwojowej, w ktorej roslina jest narazona na ten stres abiotyczny (Alqudah i in. 2011),
rowniez W tym doswiadczeniu monitorowaliSmy negatywne skutki dziatania suszy w dwoch punktach
rozwojowych roslin (LFEL i LFE4). Co wigcej, zastosowali$my sztuczne regulatory wzrostu i stres
zaciemnienie, aby dodatkowo modyfikowa¢ (przyspiesza¢ lub op6zniac) rozwdj badanych roslin w
warunkach suszowych.

Analizy jakosci plonu i kinetyki fluorescencji chlorofilu wykazaty, iz rosliny reagowaty na
stosowane warianty do$wiadczalne. Jednak wbrew naszym oczekiwaniom rozwdj pytku roslin
uprawianych w okre§lonych warunkach suszowych nie zostal powaznie zaburzony. Najbardziej
prawdopodobne jest, ze uzycie sztucznych regulatorow wzrostu zmodyfikowato rozwdj roélin w
niektorych wariantach do$wiadczalnych, powodujac przyspieszenie lub opoOznienie osiggania
poszczegdlnych faz rozwojowych do tego stopnia, iz rosliny znacznie skrocity okres ekspozycji na
susze. Badania te wyraznie wykazaly, ze dtugos¢ okresu wegetacji ma ogromny wptyw na reakcje roslin
na warunki suszy, poniewaz kazda modyfikacja moze zmieni¢ dynamike oddziatywania suszy na
rosling, jak rowniez czas trwania narazenia ro$liny na niekorzystne warunki. W konsekwencji rosliny
wykazywaty rozny stopien reakcji na suszg, co rowniez miato wptyw na rozwoj pyltku. Gdy roslina
mateczna do$wiadcza warunkow stresowych, sygnat dociera do ziaren pytku i wptywa na procesy
zwigzane z jego rozwojem (Begcy i Dresselhaus 2018; Pacini i Dolferus 2019). Wyniki naszych badan
sugeruja, ze wniosek ten jest czgsciowo shluszny — w niektorych przypadkach narazenie rosliny
matecznej na susz¢ nie wydawato si¢ powaznie wptywac na rozwdj ziaren pytku w ktosach, ktore
»wymykaja si¢” (przez opoznienie wzrostu lub proces wtdrnego krzewienia) niekorzystnym warunkom

i ich skutkom, nawet u roslin nieprzystosowanych do wzrostu w warunkach niedoboru wody.
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W naszych badaniach ro$liny CamB i Lubuski byly poddane negatywnemu dziataniu suszy co
zostato potwierdzone oceng jakosci plonowania i ewaluacja Kinetyki fluorescencji chlorofilu. Jednak
rozwoj pytku roslin uprawianych w okreslonych warunkach (np. Lubuski w doswiadczeniu, w ktérym
stosowalismy oprocz suszy rowniez warunki tymczasowego zaciemnienia) nie zostal znaczaco
zaburzony - wbrew naszym oczekiwaniom. Chociaz w obserwacjach wykonanych za pomoca
mikroskopii transmisyjnej nie zauwazono uszkodzen komponentow komorkowych w ziarnach pytku
dla genotypu p6zno ktoszacego sie, ocena zywotnosci pytku wskazywata na niskg jego jakos$¢.

Waznym wskaznikiem prawidtowego rozwoju pytku moga by¢ rowniez zaproponowane dwie
cechy zwigzane z tzw. ptodnoscig ktosoéw, ktore wykazaty jednoznacznie negatywny wplyw suszy na
proces generatywny, a co za tym idzie - rozwoj nasion. Zgodnie z obserwacjami fenologicznymi dla
doswiadczenia, w ktoérym stosowali§my oprocz suszy roOwniez warunki tymczasowego zaciemnienia,
okres miedzy stadium liscia flagowego (czyli start stresu suszy w doswiadczeniu) a kwitnieniem byt
wyjatkowo kroétki dla roslin CamB, dzigki czemu ten genotyp zakonczyt proces kwitnienia w warunkach
ograniczenia ekspozycji na $§wiatlo. Jednoczes$nie pdzno kloszacy si¢ genotyp opdznial rozwoj
generatywny i prawdopodobnie do pewnego stopnia zregenerowat si¢, co mozna zaobserwowaé na
mikrofotografiach wykonanych zaréwno za pomocg mikroskopii $wietlnej jak i transmisyjnej. Nasze
wyniki zademonstrowaty ultrastrukturalne zmiany w strukturach pylnikow oraz pytku dwoch
kontrastujagcych genotypow jeczmienia - dobrze scharakteryzowanych w naszych poprzednich
badaniach - i wykazaty, ze zmiany w organizacji komoérkowej moga by¢ zwigzane z czasem trwania
ekspozycji na stres. Wyniki tego badania sugeruja réwniez, ze modyfikacja wzrostu i rozwoju ro$lin,
jak réwniez zaburzenia w cyklu $wiatta w czasie wegetacji, moga wplywac na ekspresj¢ czynnika
transkrypcyjnego HVGAMYB, ktory powigzany jest z funkcjonowaniem szlaku indukcji kwitnienia
zaleznego od gibereliny. Jako, ze dziatanie czynnikéw transkrypcyjnych jest $cisle regulowane w wielu
procesach biologicznych (Kaufmann i Airoldi 2018; Zhang i in. 2022), zmiany w ekspresji HHGAMYB
mogg mie¢ znaczacy wpltyw na wiele proceséw zwigzanych z rozwojem. Jednoczes$nie brak roznic w
ekspresji w traktowaniach w do$wiadczeniu z tymczasowym brakiem ekspozycji roslin na $wiatto (w
odroznieniu od doswiadczenia, gdzie takiego czynnika eksperymentalnego nie wprowadzono),
wskazuje na powigzanie kluczowego komponentu giberelinowego szlaku indukcji kwitnienia ze
szlakiem fotoperiodycznym.

Podsumowujac, badania zaprezentowane w publikacji nr 6 wykazaty, ze dlugo$é¢ okresu
wegetacyjnego moze wplywaé na reakcje roslin na susze, a w konsekwencji na procesy zwiazane
z rozwojem pylku, poniewaz kazda modyfikacja wzrostu zmienia dynamike oddzialywania

negatywnych skutkow suszy, a takze czas trwania ekspozycji roslin na susze.

Podsumowujac, przedstawione badania rzucaja nowe $wiatlo na rolg wczesnosci jako

mechanizmu tolerancji na stresy $rodowiskowe w aspekcie ksztattowania si¢ innych cech
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plonotworczych. W pierwszym cyklu publikacji (publikacje 1-4) scharakteryzowalem region
zlokalizowany w krétkim ramieniu chromosomu 2H, ktory zwigzany jest z wczesnoscig kwitnienia/
ktoszenia oraz licznymi cechami plonotworczymi. Wyniki wyzej wspomnianych prac wskazujg na
wazng role tego rejonu w ostatecznym ksztattowaniu si¢ cech plonu w zaro6wno w warunkach stresu
abiotycznego (susza) jak i biotycznego (zakazenie grzybami z rodzaju Fusarium). Nastepne dwie
prezentowane prace badawcze (publikacje 5 oraz 6) dotycza juz genotypoéw jeczmieni, ktore
charakteryzowaly si¢ skrajnymi terminami kwitnienia/ kloszenia. Wyselekcjonowane obiekty
doswiadczalne to ro$liny, ktore zaadoptowaly forme¢ ucieczki przed susza jako odpowiedz na
niekorzystne warunki srodowiska (rosliny wczesno kloszace si¢) oraz rosliny, ktore przystosowane sa
do optymalnych warunkow wzrostu i charakteryzuja si¢ stosunkowo dtugim okresem wegetacji (rosliny
pozno kloszace si¢). Zaprezentowane wyniki wykazaly, iz genotypy stosujace ucieczke przed susza sa
wyposazone rowniez w inne mechanizmy odpornosciowe. Jednakze w przypadku ,,pozbawienie”
mechanizmu ucieczki, pozostatle narzgdzia odpowiedzi ro$lin na stres sa niewystarczajagce do
utrzymania optymalnego metabolizmu organizmu ro$linnego lub opdzniaja jedynie negatywne skutki
dziatajacego stresu. Jednakze wczesnos¢ kwitnienia w tym aspekcie i tak daje roslinom wczesnym
przewage bowiem - jako, ze dlugo$¢ ekspozycji na stres ma ogromne znaczenie dla negatywnych
konsekwencji dla tkanek roslinnych - pozwala na znaczne skrocenie czasu oddzialywania stresu na
rosling. Co wigcej, wykazatem, ze stadium rozwojowe ma niebagatelne znaczenie w ocenie wplywu
suszy na ro$liny np. badania ekspresji wybranego czynnika transkrypcyjnego HYGAMYB lub ocena
parametréw OJIP, czy zmian ultrastruktury komoérkowej nawet w fazach rozwojowych odnotowanych
w odstepie czterech dni, przynosi odmienne obserwacje i wyniki. Sugeruje to zmienno$¢ reakcji, ktora
ksztaltuje sie dynamicznie w czasie rozwoju rosliny w warunkach stresowych. Jesli stres wystgpi w
nieodpowiedniej/ krytycznej fazie rozwojowej, moze to oznacza¢ dla rosliny znaczne straty w plonie —
tym samym dtugos¢ okresu wegetacji ma ogromne znaczenie dla funkcjonowania upraw w dzisiejszych,

zmieniajacych si¢ warunkach klimatycznych.

Do najwazniejszych, oryginalnych wynikéw badawczych przedstawionego cyklu prac stanowiacego

osiagniecie naukowe naleza:

1. Wskazanie na region zlokalizowanego w krétkim ramieniu chromosomu 2H jeczmienia jarego jako
rejonu z potencjalnym efektem plejotropowym zwigzanym z wczesnoscia, odpornoscig na fuzarioze
ktosow, architektura korzeni oraz wieloma cechami plonotworczymi.

2. Wykazanie, iz region ten jednoczesnie wykazuje kolokalizacj¢ wielu loci, w tym zwigzanych z
morfologig klosa, terminem ktoszenia oraz odpornos$cig na fuzarioze ktosow.

3. Pokazanie potencjatu do rozwoju cech odpornosciowych na stres abiotyczny i biotyczny poprzez
wykorzystanie genotypow zaadoptowanych do warunkéow suszowych.

4. Wykazanie roli dlugosci okresu wegetacji u jeczmienia jarego w odpowiedzi na stres suszy
(abiotyczny) oraz infekcje grzybami z rodzaju Fusarium (stres biotyczny).
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5. Wykazanie, iz stopien oddzialywania negatywnych skutkéw wilgotnosciowych zalezy od fazy
rozwojowej, na ktorg przypadajg okresy suszy.

6. Podkreslenie roznorodno$ci stopnia reakcji na susze obserwowang u roslin zréznicowanych pod
wzgledem fenologicznym.

7. Wskazanie na potencjalny zwigzek czynnika transkrypcyjnego HYGAMYB z procesami rozwojowymi
ziaren oraz ktosow roslin jeczmienia poddanych warunkom suszy.

8. Wykazanie, ze dlugos$¢ okresu wegetacyjnego ma fundamentalne znaczenie w odpowiedzi roslin na
suszg - w tym na procesy zwigzane z rozwojem pytku. Kazda modyfikacja wzrostu (przys$pieszenie lub
opOznienie rozwoju przez rosling) zmienia dynamike oddziatywania negatywnych skutkéw suszy, a
takze czas trwania ekspozycji roslin na suszg.

Obecnie kontynuuj¢ badania nad zjawiskiem wczesnosci w aspekcie stosowania przez rosliny
ucieczki przed susza, z ta roznicg, iz postanowitem zbada¢ strategie roslin poddanych potaczonym
stresom: abiotycznym i biotycznym. W realizowanym obecnie projekcie postanowili$my skupic¢ si¢ na
oddzialywaniu stresow abiotycznych (susza) i biotycznych (infekcja grzybowa) w odniesieniu do
budowy warstwy epidermy (kutykuli oraz trichomoéw), jak rowniez na zmianach poziomu transkrypcji
genow 1 sktadu chemicznego woskow badanych ro$lin na réznych etapach rozwoju. W obecnie
realizowanych badaniach analizie poddana zostata zar6wno budowa chemiczna i fizyczna kutykuli i
trichomow, jak i ich rola w infekcjach grzybowych i suszy. Celem badan jest ocena roli wyzej
wymienionych elementow, ktore sa uwazane za ztozone i wyrafinowane struktury obronne, w aspekcie
reakcji na potaczenie streséw biotycznego i abiotycznego w odniesieniu do (i) analizy transkryptomu,
(i) zawartosci wosku, (iii) analizy mikrostruktury oraz (iv) fenotypowej ocenie roslin w czasie
rzeczywistym pod wzgledem zmiennos$ci fenologicznej i zawarto$ci wosku. Badania opieraja si¢ na
hipotezie, ze odporno$¢ roslin nie jest cechg trwalg - jest raczej efektem danych warunkow w
okreslonym czasie wegetacji ro§liny. Ponadto zatozylismy, ze odpornos¢ nabyta moze ulec pogorszeniu
lub wzmocnieniu podczas wegetacji ze wzgledu na wystepowanie dodatkowych czynnikow.
Jednoczesnie moze by¢ zwigzana z gwaltownymi zmianami w anatomii, morfologii, genetyce i
biochemii roslin. Aby zweryfikowacé t¢ hipoteze uzywamy metod, ktdére wptywajg na rozwoj mutantéw
z nalotem woskowym oraz bez nalotu woskowego, a takze narzedzi dostosowanych do oceny struktury
epidermy. Przeprowadzenie eksperymentow z wybranymi genotypami jeczmienia - liniami kombinacji
krzyzéwek pochodzacych od mutantow woskowych oraz genotypdw wcezesno- oraz pézno kloszacych
si¢, pozwola na uzyskanie informacji na temat roli tychze cech w odpowiedzi roslin na jednoczesne
wystepowanie stresow biotycznych i abiotycznych. Projekt dostarczy istotnej wiedzy na temat wcigz
zagadkowego zjawiska - zmienno$ci odpornosci roslin obserwowanej w réoznych fazach rozwojowych.
Realizowane obecnie badania pozwolg na poszerzenie wiedzy na temat roli wczesnosci w aspekcie
dynamicznych zmian w morfologii epidermy roslin poddanych réznego rodzajom stresom. Jednocze$nie

realizowane badania stanowig kontynuacje mojego wysitku, aby scharakteryzowac strategi¢ rozwojowg
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roslin uzyskanych z krzyzowki pomig¢dzy syryjska linig a europejska odmiang przystosowanag do

warunkach suszy oraz nasilajacej si¢ presji ze strony patogenow.
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Akademii Nauk uczestniczylem w cyklu badan dotyczacych monitorowania zmian na poziomie
proteomu i metabolomu w tkankach roslin poddanych stresowi suszy. Analizy dotyczyly zarowno tkanki
pobranej z liScia jak i korzenia, co pozwolito na obserwacjg¢ zmian specyficznych dla danego typu tkanki
(i). Co wiecej, udato nam si¢ zidentyfikowaé protemomiczne QTLs posiadajgce potencjalng wartos¢ w
programach hodowlanych wspomaganych za pomoca markeréw molekularnych MAS (ang. Marker
Assisted Selection) (ii). Z kolei przeprowadzona analiza dynamiki zmian komponentéow fenolowych
oznaczonych w tkankach jeczmienia jarego poddanego stresowi niedoboru wody, wykazata korelacje

tychze substancji z fenotypem (iii). Wyniki prezentowanych prac podkreslaja znaczenie zmian na
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poziomie metabolomu i proteomu, ktére zachodza w roéznych tkankach roélin narazonych na

niekorzystne warunki srodowiskowe.

5.2. Zakres tematyczny: Rola lipidow w reakcji jgczmienia jarego na stres suszy i wysokiej temperatury

(i) Kuczynska A., Cardenia V., Ogrodowicz P., Kempa M., Rodriguez-Estrada M.T., Mikotajczak K.
(2019). Effects of multiple abiotic stresses on lipids and sterols profile in barley leaves (Hordeum
vulgare I.). Plant Physiology and Biochemistry. 141, 215-24. doi: 10.1016/j.plaphy.2019.05.033.

We wspolpracy z badaczami z dwdch wloskich uniwersytetow (University of Turin, University
of Bologna) wykazalismy, iz profil lipidowy jeczmienia jarego poddanego stresowi suszy, jak rowniez
innym stresom abiotycznym (wysoka temperatura, zasolenie), podlega dynamicznym zmianom. W
naszych badaniach tto genetyczne istotnie wptyneto na sktad lipidow. Analiza interakcji genotyp x
traktowanie wykazata za$, ze sktad lipidéw i steroli zalezal zar6wno od genotypu, jak i srodowiska.
Nasze wyniki sugeruja, ze wrodzona tolerancja na stres u jeczmienia przejawia si¢ zwickszong
akumulacja duzej liczby réznych lipidow, gltdwnie steroli, zwtaszcza w przypadku stresu zwigzanego z

wysoka temperatura oraz suszg.

5.3. Zakres tematyczny: Profilowanie transkryptomu w warunkach stresu wysokiej temperatury oraz
suszy

(i) Piasecka A., Sawikowska A., Kuczynska A., Ogrodowicz P., Mikotajczak K., Krystkowiak K.,
Gudy$ K., Guzy-Wrobelska J., Krajewski P., Kachlicki P. (2017). Drought related secondary
metabolites of barley (Hordeum vulgare L.) leaves and their mQTLs. The Plant Journal. 89 (5): 898-
913. doi: 10.1111/tpj.13430.

(ii) Mikotajczak K., Kuczynska A., Krajewski P., Sawikowska A., Surma M., Ogrodowicz P., Adamski
T., Krystkowiak K., Gorny A.G., Kempa M., Szarejko 1., Guzy-Wrobelska J., Gudy$ 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. Journal of Applied Genetics. Feb;58(1):23-35. doi:
10.1007/s13353-016-0358-1.

(iii) Gudys K., Guzy-Wrobelska J., Janiak A., Dziurka M.A., Ostrowska A., Hura K., Jurczyk B., Zmuda
K., Grzybkowska D., Srobka J., Urban W., Biesaga-Koscielniak J., Filek M., Koscielniak J.,
Mikotajczak K., Ogrodowicz P., Krystkowiak K., Kuczynska A., Krajewski P. and Szarejko 1. (2018).
Prioritization of candidate genes in QTL regions for physiological and biochemical traits underlying
drought response in barley (Hordeum wvulgare L.). Frontiers in Plant Science. 9:769. doi:
10.3389/fpls.2018.00769.

(iv) Janiak A., Kwasniewski M., Sowa M., Kuczynska A., Mikotajczak K., Ogrodowicz P., Szarejko I.
(2019). Insights into Barley Root Transcriptome under Mild Drought Stress with an Emphasis on Gene
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Expression Regulatory Mechanisms. International Journal of Molecular Sciences. Dec 5;20(24):6139.
doi: 10.3390/ijms20246139.

(v) Mikohajczak K., Kuczynska A., Ogrodowicz P. Kietbowicz-Matuk A., Cwiek-Kupczynska 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 sdw1 near-isogenic
lines. BMC Genomics 23, 177 (202. doi: 10.1186/s12864-022-08410-1.

We wspétpracy z badaczami z Uniwersytetu Slaskiego przeprowadzilismy szereg badan
dotyczacych zarowno mapowania loci cech ilosciowych, jak i analizy profilu transkrypcyjnego
wybranych genotypow jeczmienia jarego poddanego réoznym stresom abiotycznym. Udato nam sig
zidentyfikowaé zaréwno QTLs zwigzanych z metabolomem w warunkach suszy (i), zidentyfikowaé
QTLs zwigzane z wysokoscig roslin (ii) jak i wykry¢ QTLs dla wielu cech fizjologicznych i
biochemicznych, a takze zaproponowaé potencjalne geny kandydackie dla tych regionow (iii).
Profilowanie ekspresji tkanki korzennej dwdch kontrastujacych pod wzgledem odpornosci na susze
genotypow jeczmienia, pozwolito nam zidentyfikowaé 88 genéw zaangazowanych w regulacj¢ ekspresji
w wyzej wspomnianej tkance w warunkach umiarkowanego stresu suszy (iv). Natomiast w kolejnej
pracy (V) zaprezentowali$my obszerng analiz¢ transkryptomu dwoch mutantow jeczmiennych
(gibberellin-deficient barley sdwl.a -BW827 oraz sdwl.d - BW828) wystawionych na dziatanie
wysokiej temperatury.

5.4 Zakres tematyczny: Fenotypowanie i genotypowanie kolekcji odmian jeczmienia jarego
(i) Surma M., Kuczynska A., Mikotajczak K., Ogrodowicz P., Adamski T., Cwiek-Kupczynska H.,
Sawikowska A., Pecio A., Wach D., Jozefaciuk G., Lukowska M., Zych J., Krajewski P. (2018). Barley

varieties in semi-controlled and natural conditions—response to water shortage and changing

environment. Journal of Agronomy and Crop Sciences 205: 295-308.

Wspodtpraca z Instytutem Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa PIB w Putawach oraz
Centralnym Osrodkiem Badania Odmian Ro$lin Uprawnych w Poznaniu pozwolita na opracowanie
doktadnej charakterystyki plonotworczej 60 odmian jeczmienia jarego poddanego stresowi suszy oraz
uprawianego w  optymalnych warunkach wilgotnosciowych. Dodatkowo, analiza cech
fizykochemicznych wykazata istnienie korelacji pomigdzy cechami tego typu, a licznymi cechami

agronomicznymi.

5.5. Zakres tematyczny: Ultrastrukturalne zmiany w anatomii lisci jeczmion poddanych stresowi suszy

(i) Wyka T.P., Bagniewska-Zadworna A., Kuczynska A., Mikotajczak K., Ogrodowicz P., Zytkowiak
M., Surma M., Adamski T. (2019). Drought-induced anatomical modifications of barley (Hordeum
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vulgare 1.) leaves: An allometric perspective. Environmental and Experimental Botany. 166, 103798.
doi: 10.1016/j.envexpbot.2019.103798

We wspolpracy z badaczami z Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu
przeanalizowaliSmy szereg cech anatomicznych liSci jeczmienia jarego poddanego warunkom
niedoboru wody. Stres suszy powodowatl w tym przypadku redukcje wickszosci badanych cech.
StwierdziliSmy jednak rowniez wyjatki — susza powodowata, iz ilo§¢ trichoméw oraz aparatow
szparkowych wzrastata w liSciach roslin poddanych stresowi abiotycznemu. Wyniki przeprowadzonych
badan wskazuja na wystapienie elementow kseromorfizmu u genotypéw jgczmienia narazonych na

dziatanie niekorzystnych warunkow wilgotnosciowych.

5.6. Zakres tematyczny: Wysoko-przepustowe fenotypowanie roélinny poddanych stresowi suszy

(i) Mikotajczak K*, Ogrodowicz P*, Cwiek—Kupczyﬁska H*, Weigelt-Fischer K, Mothukuri SR, Junker
A, Altmann J, Krystkowiak K, Adamski T, Surma M, Kuczynska A and 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. 11:743. doi: 10.3389/fpls.2020.00743.

* jednakowy wktad autoréw w przygotowaniu publikacji

We wspolpracy z naukowcami z The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant
Research (IPK) w Gatersleben zastosowalismy wysokoprzepustowe fenotypowanie populacji mapujace;j
jeczmienia jarego uzyskanej z krzyzoéwki pomiedzy linig syryjska oraz odmiang europejska (Niemcy).
Celem badan byta ocena dynamiki wzrostu i rozwoju roslin poddanych stresowi niedoboru wody. Dzigki
takiemu podejsciu udato nam si¢ wskaza¢ na cechy morfologiczne, ktore byty znaczaco skorelowane z

efektem traktowania suszowego na cechy plonotworcze zwiagzane z ktosem 1 masg tysigca ziaren.

5.7. Zakres tematyczny: Charakterystyka kolekcji pszenic ozimych pod wzgledem odpornosci na FHB
Surma M., Adamski T., Wisniewska H., Kaczmarek Z., Mejza 1., Mejza S.F., Kuczynska A.,

Krystkowiak K., Mikotajczak K., Ogrodowicz P. (2016). Uni- and multivariate approaches to
evaluating the susceptibility of wheat hybrids to Fusarium head blight. Czech Journal of Genetics and
Plant Breeding . 52 (4): 132-8. doi: 10.17221/86/2016-CJGPB

We wspolpracy z badaczami z Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu udato nam si¢ okresli¢
zmienno$¢ w odpornoscia na fuzariozg ktoséw w kolekcji pszenic uzyskanych z krzyzowania pomigdzy

ozimymi odmianami oraz odmianami o zréznicowanej odpornosci na infekcje.

5.8. Zakres tematyczny: Charakterystyka kolekeji pszenic jarych pod wzgledem odpornoéci na FHB
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Wisniewska H., Surma M., Krystkowiak K., Adamski T., Kuczynska A., Ogrodowicz P., Mikotajczak
K., Belter J., Majka M., Kaczmarek Z., Krajewski P., Sawikowska A., Lenc L., Baturo-Ciesniewska A.,
Lukanowski A., Goral T., Sadowski Cz. (2016). Simultaneous selection for yield-related traits and
susceptibility to Fusarium head blight in spring wheat RIL population. Breeding Science. 66: 1-12. doi:
10.1270/jsbbs.66.1.

Razem z naukowcami z Politechniki Bydgoskiej oraz badaczami z Instytutu Hodowli i
Aklimatyzacji Ro$lin BIP oceniliSmy zréznicowanie na porazenie grzybami z rodzaju Fusarium w
obrebie genotypow pszenicy jarej uzyskanej z krzyzowki pomigdzy odmianami Zebra i Saar za pomoca

markerow molekularnych.

5.9. Pozostala dzialalno$¢ zwigzana z wspélpracg z innymi oSrodkami.

5.9.1. Pozostale publikacje, rozdzialy ksigzki i opracowania zrealizowane w ramach dzialalnos$ci
zespolu oraz we wspolpracy z innymi oSrodkami.

(1) Surma M., Adamski T., Kuczynska A., Krystkowiak K., Trzeciak R., Mikotajczak K., Ogrodowicz
P. (2011). Zmodyfikowana technika pojedynczego ziarna w hodowli jeczmienia ozimego. Biuletyn
IHAR 262: 59-66.

(2) Surma M., Adamski T., Krystkowiak K., Kuczynska A., Mikotajczak K., Ogrodowicz P. (2012).
Markery funkcjonalne dla cech ilosciowych. Biuletyn IHAR 264: 5-14.

(3) Surma M., Adamski T., Swiecicki W., Barzyk P., Kaczmarek Z., Kuczyfiska A., Krystkowiak K.,
Mikotajczak K., Ogrodowicz P. (2013). Preliminary results of in vitro culture of pea and lupin embryos
for the reduction of generation cycles in single seed descent technique. Acta Societatis Botanicorum
Poloniae, 82: 231-236, doi: 10.5586/asbp.2013.021.

(4) Kuczynska A, Surma M, Adamski T, Mikotajczak K, Krystkowiak K, Ogrodowicz P. (2013).
Effects of the semi-dwarfing sdwl/denso gene in barley. Journal of Applied Genetics. Nov;54(4):381-
90. doi: 10.1007/s13353-013-0165-x.

(5) Adamski T., Surma M., Kuczynska A., Mikotajczak K., Ponitka A., Krystkowiak K., Ogrodowicz
P., Slusarkiewicz-Jarzina A. (2014). Segregation distortion in homozygous lines obtained via anther
culture and maize doubled haploid methods in comparison to single seed descent in wheat (Triticum
aestivum L.). Electronic Journal of Biotechnology, 17(1), pp. 6-13. doi: 10.1016/j.ejbt.2013.12.002.
(6) Mikotajczak K., Ogrodowicz P., Surma M., Adamski T., Kuczynska A. (2016). Introgression of
LTP2 gene through marker assisted backcross in barley (Hordeum vulgare L.). Electronic Journal of
Biotechnology, 24, pp. 9-11. doi: 10.1016/j.ejbt.2016.09.003.

(7) Surma M., Adamski T., Kaczmarek Z., Swif;cicki W., Mejza S., Barzyk P., Kuczynska A.,
Krystkowiak K., Mikotajaczak K., Ogrodowicz P. (2017). A multivariate approach to the selection of
pea (Pisum sativum L.) lines obtained by the single seed descent technique. Genetika, 2017, 49(1), pp.
365-376. doi: 10.2298/GENSR1701365S.
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(8) Jasinska D., Kuczyniska A., Mikolajczak K., Ogrodowicz P., Cwiek H., Aniota M., Rubrycki K.,
Mazur R., Kempa M., Surma M., Adamski T., Wisniewska H. (2017). Zréznicowanie reakcji linii SSD
jeczmienia jarego na infekcje grzybami z rodzaju Fusarium. Biuletyn Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji
Roslin, nr 282.

(9) Ogrodowicz P., Surma M., Adamski T., Kaczmarek Z., Swigcicki W.K., Stopyra P., Kuczynska A.,
Krystkowiak K., Mikotajczak K. (2018). Effects of Temperature on Growth During in vitro Embryo
(eds) Breeding Grasses and Protein Crops in the Era of Genomics. Springer, Cham. doi: 10.1007/978-
3-319-89578-9_9.

(10) Ogrodowicz P., Mikotajczak K., Kuczynska A., Kaczmarek Z., Cwiek-Kupczynska H., Surma M.,
Adamski T., Swiecicki W. K., Barzyk P., Trzeciak R., Kempa M. (2021). In vitro culture of white lupin
embryos as a stage for SSD technique. Polish Journal of Agronomy, 44, 9-14. doi:
10.26114/pja.iung.432.2021.44.02.

5.9.2. Staze naukowe

(i) The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) Gatersleben, Corrensstrasse
3, Stadt Seeland, Germany (04-08-21.11.2014) — staz badawczy, wspOlpraca z grupa Heterosis (Ab.
Molekulare Genetik) w ramach projektu “Developmental aspects of barley drought tolerance”
(European Plant Phenotyping Network, EPPN).

(i) INRA, Dijon, Francja, Christophe Salon. Cel: Do$wiadczenie pilotazowe projektu dotyczacego
obrazowania korzeni jeczmienia jarego w warunkach kontrolnych oraz w warunkach deficytu wody na
platformie do fenotypowania roslin, 29.09-06.10. 2018 r. - staz badawczy.

(iii) The National Plant Phenomics Center (NPPC), Institute of Biological, Environmental and Rural
Sciences at Aberystwyth University, Wielka Brytania, John Doonan. Cel: Doswiadczenie pilotazowe
oraz glowne projektu dotyczgcego obrazowania korzeni jeczmienia jarego w warunkach kontrolnych
oraz w warunkach deficytu wody na platformie do fenotypowania roslin, 01.04. — 15.07. 2019 r. - staz

badawczy.

5.9.3. Kierowanie projektami realizowanymi we wspélpracy z badaczami z innych o$rodkow

(i) NCN; SONATA 12: ,,Czynnik transkrypcyjny HvGAMYB w regulacji kwitnienia i jego zwiazku z
odpowiedzia fotoperiodyczng w warunkach stresu suszy u jeczmienia jarego (Hordeum vulgare L.)”, nr
2016/23/D/NZ9/00042, 10 sierpnia 2017 r. — 09 sierpnia 2020 r., Kierownik projektu: P. Ogrodowicz.
Wspotpraca: dr Maria Katarzyna Wojciechowicz (Zaktad Botaniki Ogolnej, Uniwersytet im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu).

(if) European Plant Phenotyping Network 2020, 3 rd Call; Horizon 2020 research and innovation
programme under grant agreement No 731013; The architecture and development of the roots system

in barley plants grown under drought conditions in relation to flowering acceleration; 1D 206;
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2018.09.06; 2021.04.30; (koszty rozliczane przez partnera zagranicznego). Kierownik projektu: P.
Ogrodowicz. Wspotpraca: prof. J. Doonan, dr F. Corke, dr Kevin Williams (The National Plant
Phenomics Center, Institute of Biological, Environmental and Rural Sciences at Aberystwyth
University, UK).

(iii) NCN; OPUS 21: , Dynamiczne zmiany fenologiczne w Strukturach epidermy jeczmienia jarego
(Hordeum wvulgare L.) w odpowiedzi na kombinacj¢ streséw biotycznego i abiotycznego”™.
2021/41/B/NZ9/02373; 2022-01-21 - 2026-01-20. Kierownik projektu: P. Ogrodowicz. Wspotpraca: dr
Maria Katarzyna Wojciechowicz (Zaktad Botaniki Ogolnej, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w
Poznaniu), prof. dr hab. Hazem Kalaji, dr hab. Piotr Dgbrowski (Katedra Fizjologii Roslin, SGGW w
Warszawie), mgr Magdalena Gawlak (Centrum Badan Organizméw Kwarantannowych, Inwazyjnych i
Genetycznie Zmodyfikowanych, IOR PIB), prof. J. Doonan, dr F. Corke, dr Kevin Williams (The
National Plant Phenomics Center, Institute of Biological, Environmental and Rural Sciences at
Aberystwyth University, UK).

5.9.4. Udzial w projektach realizowanych we wspolpracy z badaczami z innych o$rodkéow

(1) Projekt POLAPGEN-BD ,,Narzedzia biotechnologiczne stuzace do otrzymywania odmian zb6z o
zwigkszonej odpornosci na susz¢”. Program Operacyjny Innowacyjna Gospodarka 2007-2013, Priorytet
1., Dziatanie 1.3., Poddziatanie 1.3.1. Nr projektu:UDA.POIG.01.03.01-00-101/08-00. Wspotpraca z
Uniwersytetem Przyrodniczym w Poznaniu, Uniwersytetem Slaskim, Instytutem Fizjologii Roslin PAN
w Krakowie, Uniwersytetem Rolniczym w Krakowie, Instytutem Chemii Bioorganicznej PAN w
Poznaniu, Instytut Agrofizyki PAN w Lublinie, [IUNG PIB w Putawach, UAM w Poznaniu.

(2) NCN; OPUS 9, Wplyw stresow abiotycznych na poziom ekspresji genu LTP2 w odniesieniu do
lipidomu i fenomu u jeczmienia (Hordeum vulgare L.)”, nr 2015/17/B/NZ9/01481, 1 stycznia 2016 —
31 grudnia 2018, Wspotpraca z University of Turin, University of Bologna (Wtochy).

(3) NCBR; BIOTRIGEN ,,Opracowanie i wdrozenie modelu przyspieszania hodowli pszenicy (Triticum
aestivum L.) z wykorzystaniem metod biotechnologicznych”, zad. 2. ,,Wykorzystanie metod
biotechnologicznych do selekcji pszenicy o podwyzszonej odpornosci na fuzarioze klosow
powodowang przez grzyby z rodzaju Fusarium.”, nr PBS2/B8/0/2013, 1 pazdziernika 2013 — 30 marca
2016. Wspotpraca z Uniwersytetem Przyrodniczym w Poznaniu, Danko Sp. Z o.0., Matopolska
Hodowla Roslin).

(4) Rzadowy Program Wieloletni: ,,Zwickszenie wykorzystania krajowego biatka paszowego dla
produkcji wysokiej jakosci produktéw zwierzgcych w warunkach zrownowazonego rozwoju”, uchwata
RM nr 222/2015 z dnia 15.12.2015 r, 2016-2020, obszar badawczy 2 ,,Nowe metody i techniki dla
ulepszenia wartosci odmian ro$lin strgczkowych”. Zadanie nr 2.3 ,Zastosowanie metod

biotechnologicznych dla zwigkszenia i przyspieszenia postgpu biologicznego w hodowli roslin
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straczkowych”, 1 stycznia 2016 — 31 grudnia 2020, Wspoétpraca z Instytutem Hodowli i Aklimatyzacji
Roélin oraz Poznanskg Hodowlg Roslin.

(5) MRIRW; , Efekty plejotropowe genéw Ppd-H1 i Ppd-H2 a podatnos¢ roslin jeczmienia jarego na
fuzarioz¢ klosow i akumulacje¢ mikotoksyn”, 1 stycznia 2016 — 31 grudnia 2016, Wspotpraca z
Poznanska Hodowla Roslin.

(6) MRiIRW; ,,Badania nad wplywem translokacji 1B/1R na efektywno$¢ uzyskiwania linii DH pszenicy
oraz ich warto$¢ technologiczng”, 1 stycznia 2016 — 31 grudnia 2016, Wspodtpraca z Malopolska
Hodowla Roslin. Sp. z 0.0

(7) NCN; OPUS 12: ,,Wyjasnianie wspotdziatania hormonéw i jego roli w ksztattowaniu architektury
ro$lin jeczmienia (Hordeum vulgare L.)”, nr 2016/23/B/NZ9/03548, 06 wrzesnia 2017 r. — 05 wrzesnia
2020 r., Wspblpraca z Uniwersytetem Slaskim.

(8) NCN; OPUS 18; Melatonina jako nadrzedny czynnik w ksztattowaniu architektury korzenia i
adaptacji do suszy przez regulacje wspotdziatania fitohormonow u jeczmienia (Hordeum vulgare L.);
2019/35/B/NZ9/00208; 2020- 07-27; 2023-07-26; Wspotpraca z Institute For Plant Molecular and Cell
Biology, Polytechnic University of Valencia, Hiszpania.

(8) MRiRW; Wpltyw stresu niedoboru wody na rozwoj i architektur¢ systemu korzeniowego u
jeczmienia (Hordeum vulgare L.); HOR hn-801-8/14 zad. 106; 2018- 01-01; 2020-12-31; Wspotpraca
z The National Plant Phenomics Center (NPPC), Institute of Biological, Environmental and Rural
Sciences at Aberystwyth University, UK.

(9) MRiRW; Badania asocjacyjne oraz molekularne uwarunkowania odpornosci jeczmienia jarego na
stresy srodowiskowe; Zad. 14; 2021-2025; 279 600 (rok 2021) Wspotpraca z ALSIA Metapontum
Agrobios Research Center, Metaponto (MT), Wtochy.

(10) European Plant Phenotyping Network 2020, 5 th Call; Horizon 2020 research and innovation
programme under grant agreement No 731013; High-throughput phenotyping of barley varieties
response to drought for understanding crops adaptation to arid climate; ID 426; 2020.03.12; 2021.10.31;
ALSIA-Metapontum Agrobios Research Center, Metaponto, Wlochy), A. Petrozza (ALSIA
Metapontum Agrobios Research Center, Metaponto, Wiochy.

(11) European Plant Phenotyping Network 2020, 2 nd Call; Horizon 2020 research and innovation
programme under grant agreement No 731013; Drought effects on roots developmental aspects in spring
barley population differentiated in the sdw1/denso locus; ID 154; 2018.09.06; 2020.01.21 ALSIA-
Metapontum Agrobios Research Center, Metaponto, Wtochy), A. Petrozza (ALSIA Metapontum
Agrobios Research Center, Metaponto, Wtochy.

5.9.5. Udzial w konsorcjach
(i) Konsorcjum BIOTRIGEN powotane w celu opracowania i wdrozenia modelu przyspieszania

hodowli pszenicy (Triticum aestivum L.) z wykorzystaniem metod biotechnologicznych. W sktad
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konsorcjum wchodza: Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, Danko, Hodowla Roélin Sp. z o.0.,
Hodowla Roslin Rolniczych ,,Nasiona Kobierzyc” Sp. z 0.0. oraz IGR PAN.

(ii) Konsorcjum w ramach projektu NCN OPUS 12 ,,Wyjasnianie wspotdziatania hormondw i jego roli
w ksztaltowaniu architektury roslin jeczmienia (Hordeum vulgare L.)”, nr 2016/23/B/NZ9/03548;
Instytut Genetyki Ro$lin PAN w Poznaniu, Uniwersytet Slaski w Katowicach.

5.9.6. Opracowania i instrukcje wdrozeniowe powstale we wspélpracy z badaczami z innych
oSrodkow

(i) Opracowanie "Instrukcji otrzymywania linii DH i SSD jeczmienia jarego” w ramach projekt MR 41
pt. ,,Optymalizacja procesu homozygotyzacji mieszancoéw jeczmienia jarego w aspekcie skracania cyklu
hodowlanego” przez zespdt z Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach (Szarejko 1., Chmielewska B.,
Gajecka M., Jelonek J., Stawinska-Zydron G., Siwinska D.) oraz Instytut Genetyki Roslin PAN w
Poznaniu (Surma M., Adamski T., Kuczynska A., Krystkowiak K., Trzeciak R., Mikotajczak K.,
Ogrodowicz P.) (Poznan 2013).

(ii) Instrukcja wdrozeniowa ,,Metody biotechnologiczne w hodowli pszenicy — wybrane zagadnienia”
opracowana w ramach realizacji projektu BIOTRIGEN. Instytut Genetyki Roslin PAN w Poznaniu
(Surma M., Adamski T., Kuczynska A., Krystkowiak K., Trzeciak R., Mikotajczak K., Ogrodowicz P.,
Wisniewska H., Kwiatek M.) oraz Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu (Tomkowiak A., Nawracata
J., Mikotajczyk S., Weigt D.).

(iii) Instrukcja wdrozeniowa ,,Metody biotechnologiczne otrzymywania form homozygotycznych i
mieszancowych ro$lin strgczkowych” Surma M., Adamski T., Kuczynska A., Mikolajczak K.,
Ogrodowicz P., Pudelska H., Wojciechowicz K., Trzeciak R., Aniota A., Holewinska R. Opracowanie
wykonane na podstawie wynikow do$wiadczen przeprowadzonych w ramach realizacji 13 zadania 2.3
Programu Wieloletniego na lata 2016-2020: ,,Zwickszenie wykorzystania krajowego biatka paszowego
dla produkcji wysokiej jakosci produktow zwierzecych w warunkach zrownowazonego rozwoju”
obowigzujacego w latach 2016-2020 ustanowionego na podstawie uchwaty nr 222/2015 Rady
Ministrow z dnia 15 grudnia 2015 r. Poznan 2020.

(iv) Ogrodowicz P., Mikotajczak K., Kuczynska A., Krystkowiak K, Surma M., Adamski T. (2014).
»Methodology of system approach to study drought tolerance in barley: Plant materials and analysed

traits in the greenhouse and field experiments” Dissertations and Monographs IPG PAS.

5.9.7. Udzial w miedzynarodowych i krajowych warsztatach

(1) I Warsztaty Projektu POLAPGEN-BD ,,Narzedzia biotechnologiczne shuzace do otrzymywania zb6z
o zwigkszonej odpornosci na suszg”, Poznan, 5-6.01.2010.

(2) Il Warsztaty Projektu POLAPGEN-BD ,,Narzgdzia biotechnologiczne stuzace do otrzymywania
zb6z o zwigkszonej odpornosci na susz¢”, - wygloszony wyktad ,,Patenty w dziedzinie genomiki i

hodowli ro$lin”, Poznan, 11-12.01.2011.
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(3) Wageningen, Netherlands — workshops LemnaTec (PhenoDays 2012, 10 — 12 October 2012).

(4) Scientific Workshop "High-throughput measurement protocols in plant physiology"”, POLAPGEN,
Institute of Plant Genetics PAS, Poznan 11.12.2012.

(5) Nl Warsztaty Projektu POLAPGEN-BD ,,Narzgdzia biotechnologiczne stuzace do otrzymywania
zb0z o zwigkszonej odpornosci na suszg”, Putawy, 10-11.05.2012.

(6) 1V Warsztaty Projektu POLAPGEN-BD ,,Narzgdzia biotechnologiczne stuzace do otrzymywania
zb6z 0 zwigkszonej odpornosci na susz¢”, Krakow, 25-26.03.2013.

(7) Scientific Workshop transPLANT ,,Plant genomics resources and phenotypic data standardization”
Poznan, 27-28.06.2013.

6. Informacja o osiagnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych nauke lub sztuke.
6.1. Wygloszone seminaria, ustne doniesienia konferencyjne

(i) Ogrodowicz P., Kuczynska A., Krystkowiak K., Mikotajczak K., Surma M., Adamski T., Krajewski
P., Kaczmarek Z. i Konsorcjum POLAPGEN ,,Fenotypowanie i genotypowanie linii RIL jeczmienia
jarego w badaniach odporno$ci na susza” Nauka dla Hodowli i Nasiennictwa Roslin Uprawnych,
Zakopane, 4-8. luty 2013.

(ii) Ogrodowicz P., Kuczynska A., Krystkowiak K., Mikotajczak K., Surma M., Adamski T., Krajewski
P., Kaczmarek Z. i Konsorcjum POLAPGEN ,,Fenotypowanie i genotypowanie linii RIL jeczmienia
jarego w badaniach odpornosci na susza” Nauka dla Hodowli i Nasiennictwa Roslin Uprawnych,
Zakopane, 4-8. luty 2013.

(iii) Ogrodowicz P., Kuczynska A., Krystkowiak K., T Adamski T., Krajewski P., Surma M.,
Mikotajczak K., Sawikowska A., Gudys K., Guzy-Wréblewska J., Szarejko 1. : “Identification of QTL
associated with yield and earliness in barley RIL lines derived from hybrids between European and
Syrian varieties differentiated in tolerance to water deficiency” III National Conference, Genetics and
Genomics in Improving Plants - from Model Plant to New Variety, 5-7 November 2014, Poznan.

(iv) Ogrodowicz P., Surma M., Adamski T., Kaczmarek Z., Swiecicki W. K., Stopyra P., Kuczyfiska
A., Krystkowiak K., Mikotajczak K. Effects of temperature on growth during in vitro embryo culture of
field bean (Vicia faba var. minor L.), EUCARPIA Meeting “Breeding Grasses and Protein crops in the

Era of Genomics”, Wilno, Litwa, 11 — 14 wrzesnia 2017.

6.2. Udzial w konferencjach i warsztatach miedzynarodowych i krajowych

(1) PhenoDays 2011, Wageningen, Holandia, 12-14 pazdziernika 2011.

(2) EPPN Plant Phenotyping Symposium, Barcelona, Hiszpania, 11-12 listopada 2015.

(3) XXth EUCARPIA General Congress "Plant breeding: the art of bringing science to life". Zurich,
Szwajcaria, 29 sierpnia - 1 wrzesnia 2016.

(4) Central European Congress of Life Sciences EUROBIOTECH, Krakéw, 11 — 14 wrzesnia 2017.
(5) XI Sympozjum Genetyka Ilosciowa Roslin Uprawnych, Swieradéw Zdroj, 3 — 6 czerwca 2017.
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(6) EMPHASIS, EPPN2020, ECOLCHANGE, Tartu, Estonia, 22 — 24 listopada 2017.

(7) EUCARPIA Meeting “Breeding Grasses and Protein crops in the Era of Genomics”, Wilno, Litwa,
11 — 14 wrzesnia 2017.

(8) XV Ogolnopolska Konferencja Kultur In Vitro i Biotechnologii Roslin., Rogéw, Polska. 17-20
wrzesnia 2018.

(9) 9 th Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, 9-12 wrzesnia 2019, Torun,
Polska European Conference on Crop Diversification 20197, Budapeszt, Wegry, 18-21 wrzes$nia 2019.
(10) IV Ogolnopolska Konferencja ,,Genetyka i genomika w doskonaleniu roslin uprawnych — od
ros$liny modelowej do nowej odmiany”, 5-7 listopada 2019, Poznan, Polska.

(11) VI Polski Kongres Genetyki, 27-30.06.2022, Uniwersytet Jagiellonski, Krakow, Polska.

(12) PAS/CNR Horizon Europe Networking Event (online); prezentacja Zaktadu Fenomiki Zb6z w
konteks$cie potencjalnej wspotpracy z wloskimi badaczami zwiagzanymi z CNR jako podstawa budowy
konsorcjow naukowych, ktére mogtyby si¢ ubiegac o finansowanie w konkursach programu ramowego

Horyzont Europa, 17 listopada 2022

6.2. Osiagniecia dydaktyczne

6.2.1. Wygloszone seminaria i wyklady.

(i) ,,Noc Biologow” — ogolnopolskie warsztaty dla mtodziezy gimnazjalnej i licealnej, Poznan, 15
stycznia 2016

(ii) Warsztaty dla studentow kierunku Biologia roslin uzytkowych, Wydziat Biologii, Uniwersytet im.
Adama Mickiewicza, 9 i 10 maja 2016

(iii) ,,Fenotypowanie roslin”, Wydziat Biologii, Uniwersytet im Adama Mickiewicza, 3 czerwca 2020,
warsztaty dla studentow kierunku Biologia roslin uzytkowych

(iv) ,,Wczesnos¢ jako efektywny mechanizm tolerancji jeczmienia jarego na suszg" - Szkolenie dla

studentow Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu z Wydziatu Biologii, 14 czerwca 2023

6.2.2. Opieka merytoryczna nad stazystami

(i) Mateusz Oszust, Program stazowy dla studentow Uniwersytetu im. A. Mickiewicza

w Poznaniu, 2 lipca — 15 wrzesnia 2019, opiekun: P. Ogrodowicz

(i) Przymuszata Marta, Program stazowy dla studentéw Uniwersytetu im. A. Mickiewicza

w Poznaniu, 02.07-15.09.2018 r., opiekun: P. Ogrodowicz

(iii) Grzelak Natalia, Program stazowy dla studentow Uniwersytetu im. A. Mickiewicza

w Poznaniu, 02.07-15.09.2018 r., opiekun: P. Ogrodowicz

(iv) Sylwia Lyzwinska, staz naukowy, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, 01.08.-30.09.2020,
opiekun: P. Ogrodowicz

(v) Bartlomiej Szeptycki, staz naukowy, UAM w Poznaniu, 11.10.2021-10.05.2022 r., opiekun: P.

Ogrodowicz.
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6.3. Doniesienia konferencyjne

Nazwa konferencji oraz termin L|czpa
posterow

Nauka dla Hodowli i Nasiennictwa Roslin Uprawnych, Zakopane, 7-11. luty 2011r. 1
XIII Ogoélnopolska Konferencja Kultur In Vitro i Biotechnologii Roslin, Rogéw, 24 — 27 wrzesnia 2012. 1
EUCARPIA 19th General Congress “Plant Breeding for Future Generations”, 21-24.05. 2012, Budapeszt,
Wegry 2
29th LC/MS Montreux Symposium, 7-9 November 2012, Montreux, Szwajcaria 1
XIII Ogoélnopolska Konferencja Kultur In Vitro i Biotechnologii Roslin, Rogow, 24 — 27 wrze$nia 2012 1
PhenoDays 2012, 10 — 12 October 2012, Wageningen, Netherlands. 1
XV-th Meeting of the EUCARPIA Section - Biometrics in Plant Breeding, 5-7 September 2012,
Hohenheim, Niemcy 1
IV Polski Kongres Genetyki, 10-13 wrze$nia 2013, Poznan 2
InterDrought-1V 2-7.09.2013 r., Perth, Australia. 1
European Plant Genetic Resources Conference, 10 -13 June 2013, Alnarp, Sweden 1
Nauka dla Hodowli i Nasiennictwa Roslin Uprawnych, Zakopane, 4-8. luty 2013r. 1
EUROBIOTECH, Krakéw, 11 — 14 wrzes$nia 2017 1
XI Sympozjum Genetyka Iloéciowa Roslin Uprawnych, Swieradow Zdro6j, 3 — 6 czerwca 2017 3
EMPHASIS, EPPN2020, ECOLCHANGE, Tartu, Estonia, 22 — 24 listopada 2017 1
XV Ogodlnopolska Konferencja Kultur In Vitro i Biotechnologii Roslin., Rogoéw, Polska. 17-20 wrze$nia
2018 1
XV Overall Polish in vitro and
Plant Biotechnology Conference, 17-20 September 2018, Rogow; BioTechnologia 2018

2
Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. 9-12 wrzeénia 2019 1
European Conference on Crop Diversification 2019”, Budapeszt, Wegry, 18-21 wrze$nia 2019 1
VI Polski Kongres Genetyki, Krakow, 27-30.06.2022 3

6.4. Osiagniecia organizacyjne
Czlonek komitetu organizacyjnego: IV Ogolnopolska Konferencja ,,Genetyka i1 genomika w

doskonaleniu roslin uprawnych — od ro§liny modelowej do nowej odmiany”, 5-7 listopada 2019, Poznan

6.5. Uzyskane nagrody
(i) Wyroznienie pracy doktorskiej 2015
(if) Nagroda indywidualna Dyrektora IGR PAN za osiggnigcia publikacyjne w roku 2013
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7. Oprocz kwestii wymienionych w pkt. 1-6, wnioskodawca moze podac inne informacje, wazne z jego

punktu widzenia, dotyczace jego kariery zawodowej.

7.1. Recenzowanie prac haukowych

MDPI — IIMS (3); Agriculture (1); Plants (6); Genes (2); Cells (1); Sustainability (1)
Frontiers in Plant Science (1)

BMC - BMC Plant Biology (1)

7.2. Wspélpraca z podmiotami

Poznanska Hodowla Roslin Spoétka z o0.0. — wspélpraca w ramach umowy nr
5/POIR/2018/USZCZEGOLOWIENIE/2019 na wykonanie prac B+R w ramach Poddziatania 1.1.1
»Badania przemystowe 1 prace rozwojowe realizowane przez przedsiebiorstwa” Programu
Operacyjnego Inteligentny Rozwdj, konkurs Narodowego Centrum Badan i Rozwoju nr 2/1.1.1/2018
»Szybka $ciezka” duze przedsiebiorstwa i konsorcja przedsigbiorstw ,,Nowe kierunki i technologie w
hodowli zb6z i roslin straczkowych grubonasiennych dla zréwnowazonego rolnictwa” nr
POIR.01.01.01-00- 0449/18-00, 04.04.2019-31.12.2023; A. Kuczynska, K. Mikotajczak, P.
Ogrodowicz, S. Franaszek, M. Kempa, A. Aniota, R. Holewinska, R. Trzeciak; prace badawcze
dotyczace selekcji genotypdéw o korzystnych cechach jakoSciowych na podstawie analiz pelnej
technologii pszenicy oraz jeczmienia, a takze analizy molekularne zwiazane z ekspresja 116 genow
warunkujacych tolerancje zbdz na niedobér wody na materiale roslinnym przekazanym przez firme

hodowlang
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