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Zakres aktualnych badan:

Pracownia prowadzi badania naukowe w dziedzinie metod statystycznych i informatycznych
majacych zastosowanie w analizie wynikdw doswiadczen biologicznych, ze szczegdlnym
uwzglednieniem doswiadczen wykonywanych w genetyce, genomice oraz w hodowli roslin.
Najwazniejsze metody statystyczne, jakimi sie zajmujemy, to analiza liniowych modeli mieszanych,
analiza modeli pétparametrycznych oraz analiza wielowymiarowa. Sposréd metod
bioinformatycznych wymieni¢ nalezy eksploracje biologicznych baz danych, analize profilowa biatek,
analize interakcji biomolekut i modelowanie struktur biomolekut. Wyniki badan znajdujag
zastosowania w: planowaniu i analizie polowych i laboratoryjnych doswiadczen genetycznych i
hodowlanych, analizie statystycznej interakcji genotypowo-srodowiskowej, analizie ekspresiji
gendw, analizie wynikow sekwencjonowania wysokoprzepustowego DNA, analizie struktury biatek
oraz w rekonstrukcji filogenezy. Pracownia wspotpracuje z wieloma jednostkami naukowymi i
hodowlanymi.

Obecnie program badan naukowych jest ukierunkowany szczegdlnie na:

- metody przetwarzania i interpretacji wynikow doswiadczen prowadzonych w celu oceny

ekspresji gendw oraz interakcji biatek i DNA, we wspoétpracy z Research Institute of Integrative

& Comparative Biology, Faculty of Biological Sciences, Leeds University i innymi partnerami
w projektach Marie Curie RTN Sysflo i COST Action TD0801 StatSeq,

- metody integratywnej analizy wynikow do$wiadczen genetycznych w ramach projektow:
POLAPGEN-BD (dotyczacego opracowania narzedzi biotechnologicznych stuzacych do

otrzymywania odmian o podwyzszonej odpornosci na niedobér wody) oraz transPLANT
(dotyczacego konstrukcji europejskiej bazy danych zawierajacej informacje o fenotypach
roslinnych),

- opracowanie algorytméw analizy wynikdw serii doswiadczen hodowlanych i odmianowych,
we wspotpracy z Katedrg Metod Matematycznych i Statystycznych UP w Poznaniu, polskimi
spotkami hodowlanymi, COBORU i innymi partnerami, oraz implementacje tych algorytmow
w programach SERGEN i EKSPLAN stuzacych do planowania i opracowywania wynikow
doswiadczen.

- studia teoretyczne i metodologiczne zmierzajace do uproszczenia obecnie stosowanych metod
badania dziedziczenia cech ilosciowych poprzez uzycie linii homozygotycznych, we wspotpracy
z Pracownig Genetyki Ilosciowej IGR PAN i Katedrg Metod Matematycznych i Statystycznych UP
w Poznaniu.

—analize koewolucji struktur biatek i ich funkcji, we wspdtpracy z Computational Biology Unit,
University of Bergen, Norway.

Najwazniejsze osiggniecia:

- Opracowanie metod bioinformatycznej i statystycznej analizy wynikéw doswiadczen
prowadzonych z wykorzystaniem immunoprecypitacji chromatyny i sekwencjonowania
wysokoprzepustowego (ChIP-Seq).

- Opracowanie metod wykorzystania linii podwojonych haploidéw w ocenie parametrow
genetycznych, wykrywaniu interakcji nieallelicznej i sprzezenia gendw determinujacych cechy
iloSciowe, oraz propozycja ogdlnego wzoru stuzgcego do wyznaczania liczby genéw (czynnikow
efektywnych) w przypadku wystepowania interakcji nieallelicznej.

- Opracowanie programu LINKGEN stuzgcego do wykrywania interakcji nieallelicznej na



podstawie linii DH i SSD.

- Poréwnanie teoretyczne i numeryczne metod oceny efektow addytywnych gendéw na podstawie
obserwacji fenotypowych i obserwacji markeréw molekularnych.

- Opracowanie metod lokalizacji gendéw determinujacych cechy ilosciowe uwzgledniajacych
mozliwo$¢ wystgpienia interakcji genotypowo-$rodowiskowej i interakcji nieallelicznej, w modelach
jedno- i wielowymiarowych.

- Opracowanie metod wykorzystania informacji o strukturze biatek do adnotacji funkcjonalnej i
projektowania markeréw molekularnych dla genéw homologicznych u réznych gatunkdéw roslin.



