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Specjalizacja naukowa

Genetyka, genomika i hodowla roslin, ze szczegélnym uwzglednieniem gatunkdéw roslin
straczkowych.

Zakres badan

= Konstrukcja map sprzezen markeréow molekularnych i morfologicznych dla gatunkéw Lupinus
angustifolius i L. albus.

= Konstrukcja mapy genetycznej Pisum sativum i lokalizacja na niej loci cech ilosciowych (QTL)
dla elementdw struktury plonu i zawartosci biatka w nasionach.

= Utworzenie biblioteki BAC genomu jadrowego L. angustifolius.

= Identyfikacja gendow odpowiedzialnych za odporno$¢ na choroby wywotywane patogenami
grzybowymi u L. angustifolius.

» Identyfikacja markeréw specyficznych dla chromosoméw w celu integracji mapy genetycznej i
fizycznej genomu L. angustifolius.

= Okresdlenie wielkosci genoméw wszystkich gatunkéw tubindw Starego Swiata oraz wybranych
gatunkéw tubindw Nowego Swiata i wykorzystanie wynikdw tych badan do dyskusji nad
filogeneza i taksonomia rodzaju Lupinus.

Wspétpraca krajowa

= Bank Gendéw rodzaju Pisum i Lupinus, Poznanska Hodowla Roslin, Stacja Hodowli Roslin
Wiatrowo. Charakterystyka molekularna genotypéw kolekcji Banku Gendw rodzaju Pisum i
Lupinus. Markery molektularne sprzezone z cechami uzytkowymi do masowej selekcji.

= Prof. dr hab. Cezary Madrzak, Katedra Biochemii i Biotechnologii, Wydziat Rolny AR w Poznaniu.
Wykorzystanie biblioteki BAC genomu L. angustifolius do okreslenia sekwencji gendw
kodujacych enzymy szlaku fenylopropanoidéw i ich mapowania genetycznego na mapie L.
angustifolius.

= Dr hab. Wojciech Kartowski, Instytut Biologii Molekularnej, Wydziat Biologii, Uniwersytet im. A.
Mickiewicza w Poznaniu. Funkcjonalna adnotacja sekwencji koncéw klonéw BAC z biblioteki
genomu L. angustifolius w celu identyfikacji gendéw kandydujacych dla odpornosci na
antraknoze.

Wspolpraca miedzynarodowa

= Dr Hu'an Yang Department of Agriculture and Food Western Australia, Perth, Australia.
Wspotpraca w ramach umowy International Genetic Material Transfer Agreement pomiedzy
State of Western Australia i IGR PAN obejmujaca wymiane materiatdw roslinnych (nasiona
odmian, linii rodzicielskich i populacji mapujacej tubinu waskolistnego) oraz mapowanie
genetyczne genomu tubinu.

= Dr Matthew Nelson, University of Western Australia Perth, Australia. Wspotpraca dotyczy
konstrukcji mapy genetycznej L. angustifolius przy uzyciu sekwencyjnie zdefiniowanych
markerédw molekularnych oraz syntenii genoméw L. angustifolius i Medicago truncatula.
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= Dr Kader Ainouche UMR CNRS ECOBIO 6553, EGS, University of Rennes-1, Francja. Analizy
porownawcze regiondw homologicznych zawierajagcych gen SymRK zwigzany z procesem
symbiozy.

Staze naukowe

= Cornell University, New York State Agricultural Experiment Station, Geneva NY, USA -
1987/1988 (13 miesiecy); 1988/1989 (12 miesiecy), 1992 (3 miesiecy). Studia nad
zmiennoscia markerow molekularnych rodzajow Pisum i Lupinus, mapowanie gendw,
konstrukcja map sprzezen.

= PHARE bis, Institut Superieur Industriel de I'Etat, Huy, Belgia - 1991/1992 (2 miesigce). Staz
naukowy w zakresie kultur in vitro.

Udziat w projektach krajowych

* Projekt Badawczy Komitetu Badan Naukowych nr 5 S301 014 05 "Konstrukcja map sprzezen
markerow molekularnych w rodzaju Lupinus" (1993 - 1996); wykonawca.

= Projekt Badawczy Komitetu Badan Naukowych nr 5 PO6A 023 18. "Lokalizacja na mapie
chromosomoéw i genetyczna charakterystyka loci odpowiedzialnych za dziedziczenie cech
ilosciowych (QTL) zwigzanych ze strukturg plonu u grochu (Pisum sativum L.)" (2000 - 2002);
kierownik projektu.

* Projekt badawczy KBN nr 3 PO6A 009 24: "Struktura genomu jadrowego Lupinus w $wietle
badan molekularnych i cytogenetycznych" (2003 - 2006); wykonawca.

* Projekt badawczy KBN Nr 3 P06 043 24: "Charakterystyka gendw kontrolujacych cechy biatka i
struktury plonu u grochu z uwzglednieniem interakcji nieallelicznej" (2003 - 2006);
wykonawca.

* Projekt Badawczy KBN nr 2 P06B 001 27 " Ekspresja antygendw HBV w roslinach
transgenicznych dla potrzeb rekombinowanej szczepionki nowej generacji przeciwko
wirusowemu zapaleniu watroby typu B" (2004 - 2007); wykonawca.

= Projekt Badawczy MNII nr 6 PO6A 028 28 "Okreslenie przydatnosci kultur pylnikowych do
otrzymywania podwojonych haploidéw marchwi" (2005 - 2008); konsultant.

* Projekt Badawczy MNII nr 2 PO6L 009 28 "Genetyczne zrdznicowanie jodty pospolitej (Abies
alba Mill.) na podstawie analizy potomstwa czterech populacji rosngcych w uprawie testowej z
wykorzystaniem markerow morfologiczno-anatomicznych, izoenzymatycznych,
cytogenetycznych i molekularnych" (2005 - 2008); konsultant.

=  Wielkopolskie Centrum Zaawansowanych Technologii w Poznaniu Reprezentant IGR PAN w
Komitecie Koordynacyjnym WCZT (od 2006 r.)

= Projekt badawczy MNiSW nr N301 084 32/3234 ,Analiza struktury regionu genomu Lupinus
angustifolius zawierajgcego gen odpornosci na antraknoze” (2007 - 2010); kierownik.

= Zadanie w projekcie badawczym zamawiany MNiSW nr PBZ-MNiSW-2/3/2006/3 "Identyfikacja
markeréw molekularnych sprzezonych z genem odpornosci na grzyb patogeniczny Diaporthe
toxica wywotujacy brunatng plamistos$¢ todyg u tubinu waskolistnego (Lupinus angustifolius L.)"
(2007 - 2010); kierownik.

= Projekt badawczy promotorski MNiSW nr N N301 165635 "Struktura i organizacja regionu
genomu warunkujgcego odporno$¢ na antraknoze u tubinu waskolistnego (Lupinus angustifolius
L.)" (2008-2009); kierownik.

= Projekt finansowany przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi ,Markery molekularne
sprzezone z cechami uzytkowymi w charakterystyce genotypdéw tubinu waskolistnego (Lupinus
angustifolius L.) (2008); kierownik.

*»  Projekt badawczy promotorski MNiSW nr N N301 391939 ,Struktura i organizacja wybranych
gendw oraz ich lokalizacja genetyczna i fizyczna w genomie jadrowym Lupinus angustifolius L."
(2010-2013), wykonawca.



*= Projekt finansowany przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi ,,Cecha wczesnosci kwitnienia
u tubinu waskolistnego (Lupinus angustifolius) — podstawy genetyczne i molekularne” (2011-
2013), kierownik.

Udziat w projektach miedzynarodowych

=  Projekt II Funduszu Marii Curie-Sktodowskiej nr MR/USDA/95-218 "Generation of a genetic
basis for lupin breeding" (1995 - 1998); wykonawca.

= FP5 QLK5-CT-2002-30379 Centre of Excellence in Plant Agrobiology and Molecular Genetics
PAGEN. (2003 - 2006); koordynator

= IP FP6-2002-FOOD-1-506223 "New strategies to improve grain legumes for food and feed"
GRAIN LEGUMES (2004 -2008); wykonawca
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