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Z kart historii Instytutu

1954 roku z inicjatywy profesora Stefana

Barbackiego zostat utworzony Zaktad Hodowli

Roslin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu.
Powstanie Zaktadu byto realizacja idei profesora Bar-
backiego stworzenia w Wielkopolsce silnego centrum
nauk rolniczych. Powstaty Zaktad nie miat swojej sie-
dziby — miescit sie w réznych pomieszczeniach, gtéwnie
nalezgcych do Wyiszej Szkoty Rolniczej w Poznaniu.
W 1961 roku Zaktad Hodowli Roslin PAN zostat potaczo-
ny z istniejgcym od 1952 roku Zaktadem Genetyki PAN
w Skierniewicach, kierowanym przez profesora Edmunda
Malinowskiego. Utworzony w wyniku fuzji Zaktad Gene-
tyki Roslin Polskiej Akademii Nauk z siedzibg w Poznaniu
stanowi¢ miat, zgodnie z intencja profesora Barbackiego,
centrum badan genetycznych nad roslinami uprawnymi.
Zaktad w Skierniewicach, kierowany przez profesora
Malinowskiego, dziatat jako filialny Osrodek Badar Ge-
netycznych. Profil naukowo-badawczy Zaktadu Genetyki
Roslin PAN zwigzany byt z jednej strony z genetyka roslin
uprawnych i dziedzinami pokrewnymi, takimi jak cytolo-
gia, fizjologia i biochemia, a z drugiej strony z hodowla,
doswiadczalnictwem i biometria, przede wszystkim
zboz i roslin pastewnych. Tematyka badawcza Zaktadu
koncentrowata sie gtéwnie wokat zagadnier zwigzanych
z poliploidyzacja roslin uprawnych, krzyzowaniem mie-
dzyodmianowym i miedzygatunkowym oraz z odporno-
$cig roslin na choroby.
W 1970 roku Zaktad Genetyki Roslin PAN zyskat swojg
obecng siedzibe przy ulicy Strzeszyriskiej w Poznaniu.
Wtedy tez powstaty nowe pracownie, a istniejace dotych-
czas zespoty badawcze zostaty wzmocnione kadrowo. Od
poczatku lat siedemdziesigtych XX wieku zainicjowano
nowe badania z zakresu genetyki ilosciowej, w tym
zagadnien dotyczacych efektow heterozji i transgresji,
a takze badania z zakresu genetyki populacji. W tym okre-
sie podjeto rowniez nowatorska na owe czasy problema-
tyke dotyczaca kultur in vitro. Byta ona zwigzana z analiza
procesow roznicowania tkanek i komdérek, metodami
otrzymywania haploidow i linii podwojonych haploidéw
poprzez androgeneze i gynogeneze oraz eliminacji chro-
mosomow u zboz, traw i roslin motylkowatych. Metody
in vitro wykorzystano takze do otrzymywania mieszan-
cow oddalonych poprzez kultury niedojrzatych zarodkéw

uzyskiwanych z krzyzowan miedzygatunkowych i miedzy-
rodzajowych. Nowatorskie byty tez badania nad zasto-
sowaniem mutacji indukowanych za pomocg fizycznych
i chemicznych srodkow mutagennych, w celu poszerzenia
zmiennosci gatunkéw uprawnych. Tematyka badawcza
uwzgledniata aspekty powstawania mutacjii zwiekszania
ich czestotliwosci, a takze pozyskiwania mutantéw do
analizy genetycznej i programow praktycznej hodowli.

Z dniem 30 stycznia 1979 roku Prezydium Polskiej Aka-
demii Nauk powotato Instytut Genetyki Roslin Polskiej
Akademii Nauk okreslajac jednoczesnie, ze przedmiotem
jego dziatania s3 badania naukowe w zakresie genetyki
roslin, ze szczegdlnym uwzglednieniem potrzeb rolnic-
twa. W konsekwencji rozwoju nowych metod badaw-
czych z zakresu genetykii biologii molekularnej, w latach
dziewiecdziesigtych ubiegtego wieku nastapity réwniez
zmiany w tematyce badawczej Instytutu. Zastosowanie
nowych metod przy uzyciu nowoczesnej aparatury
pozwolito na analize genomadw roslinnych na poziomie
struktury DNA, tworzenie map genetycznych i fizycznych
genomow, identyfikacje genow odpowiedzialnych za
ekspresje waznych cech uzytkowych i badanie ich funkgji,
a takze tworzenie nowych biotechnologii przydatnych
w praktyce hodowlanej. W kolejnych latach, wraz
Z pojawianiem sie nowych kierunkéw (tendencji) w ba-
daniach genetycznych, molekularnych i biochemicznych,
zmianom ulegaty rowniez pracownie Instytutu zaréwno
pod wzgledem realizowanej w nich tematyki badawczej,
jak i skfadu osobowego oraz nazwy.

W latach 1970-2012 w Zaktadzie Genetyki Roslin PAN,
aod 1979 roku w Instytucie Genetyki Roslin PAN dziataty
nastepujace Pracownie:

* Pracownia Cytogenetyki (1970-2009) - Pracownia
Cytogenetyki i Biologii Molekularnej (2009-2012);
kierownik: prof. dr hab. Tadeusz Kazimierski (1970-
1998), prof. dr hab. Zbigniew Zwierzykowski (1998-
2011), dr hab. Arkadiusz Kosmala (2012).

* Pracownia Heterozji i Transgresji (1970-1992) - Pra-
cownia Genetyki llosciowej (1992-2012);
kierownik: prof. dr hab. Stefan Barbacki (1970-1973),
dr Gertruda Kurhanska (1973-1979), prof. dr hab.
Tadeusz Adamski (1980-2012).




Pracownia Mutagenezy (1970-2000) - Pracownia
Analizy Genomu (2000-2012);
kierownik: prof. dr Mirostaw Matuszynski (1970-1975),
dr Henryk Patyna (1976-1992), prof. dr hab. Wojciech
Swiecicki (1992-2012).

Pracownia Statystyki Matematycznej (1970-1973) =

Pracownia Metod Matematycznych w Genetyce (1973-

1993) - Pracownia Biometrii (1993-2012);
kierownik: prof. dr hab. Tadeusz Calinski (1970-1973),
prof. dr hab. Zygmunt Kaczmarek (1973-2009), prof.
dr hab. Pawef Krajewski (2009-2012).

Pracownia Zasobdéw Genowych Roslin Uprawnych
(1970-1974);
kierownik: dr Bogustaw Molski (1970-1974).

Pracownia Genetyki Analitycznej (1971-1973);
kierownik: prof. dr hab. Edmund Malinowski (1971-
1973).

Pracownia Embriologii i Hodowli Tkanek Roslinnych
(1971-2005);
kierownik: prof. dr hab. Maciej Zenkteler (1971-
1981), dr Barbara Wojciechowska (1981-2005).

Pracownia Fizjologii Roslin (1971-1972) = Pracownia
Genetyki Fizjologicznej i Biochemicznej (1972-2002) -
Pracownia Genetyki Biochemicznej (2002-2004 i 2010-
2012);
kierownik: prof. dr hab. Janina Przybylska (1971-
2002), prof. dr hab. Tadeusz Rorat (2002-2004), prof.
dr hab. Bolestaw Salmanowicz (2010-2012)

Pracownia Genetyki Populacji (1971-1991);
kierownik: prof. dr hab. Jerzy Szweykowski (1971-
1973), prof. dr hab. Zygmunt Kaczmarek (1973-
1991).

Pracownia Immunogenetyki (1972-1980) - Pracownia
Inzynierii Genetycznej (1980-2000) = Pracownia Bio-
logii Molekularnej (2000-2009);
kierownik: prof. dr hab. Ignacy Wiatroszak (1972-
1995), prof. dr hab. Jerzy Chetkowski (1995-2009).

Pracownia Genetyki Odpornosci (1972-2012);
kierownik: doc. dr hab. Irena Frencel (1972-1998),
prof. dr hab. Matgorzata Jedryczka (2000-2012).

Pracownia Mieszancow Miedzygatunkowych (1973-
1986) - Pracownia Mieszancow Oddalonych (1986-
2012);

kierownik: prof. dr hab. Stanistaw Sulinowski (1973-

1990), doc. dr hab. Barbara Barcikowska (1990-

1999), prof. dr hab. Wojciech Sodkiewicz (1999-

2008), prof. dr hab. Halina Wisniewska (2008-2012).
* Pracownia Genetyki Molekularnej (1979-2004) -

Pracownia Proteomiki (2004-2009);
kierownik: doc. dr hab. Stawomir Bartkowiak (1979-
2009).

» Pracownia Genomiki Funkcjonalnej (2004-2012);
kierownik: prof. dr hab. Tadeusz Rorat (2004-
2012).

 Pracownia Genomiki Strukturalnej (2004-2012);
kierownik: prof. dr hab. Bogdan Wolko (2004-2011),
prof. dr hab. Barbara Naganowska (2012).

e Pracownia Metabolomiki (2010-2012);
kierownik: prof. dr hab. Piotr Kachlicki (2010-2011),
dr hab. tukasz Stepieni (2012).

Kadra Kierownicza

W latach 1954-1973 Zaktadem Hodowli Roslin PAN
(1954-1961) i Zaktadem Genetyki Roslin PAN (1961-1973)
kierowat prof. dr hab. Stefan Barbacki.
Poczgwszy od 1973 roku, dyrektorami Instytutu Genetyki
Roélin PAN byli:
prof. dr hab. Ignacy Wiatroszak (1973-1985 i 1990-
1993),
prof. dr hab. Stanistaw Sulinowski (1985-1990),
prof. dr hab. lerzy Chetkowski (1993-2003),
prof. dr hab. Wojciech Swiecicki (2004-2011).

W tym czasie funkcje zastepcow dyrektora petnili:

prof. dr hab. Mirostaw Matuszyriski (1969-1975), prof. dr
hab. Stanistaw Sulinowski (1973-1984), prof. dr hab.
Tadeusz Kazimierski (1984-1988), doc. dr hab. Irena
Frencel (1988-1991), dr Henryk Patyna (1984-1988),
prof. dr hab. Janina Przybylska (1990-1993), prof. dr hab.
Woijciech Swiecicki (1991-2003), prof. dr hab. Zygmunt
Kaczmarek (1993-2007), prof. dr hab. Maria Surma (2003-
2011), prof. dr hab. Bogdan Wolko (2007-2011).

0d 1 stycznia 2012 roku dyrektorem Instytutu jest prof.
dr hab. Bogdan Wolko, a funkcje zastepcow dyrektora
petnia: prof. dr hab. Piotr Kachlickii prof. dr hab. Zbigniew
Zwierzykowski.



Instytut dzisiaj

nstytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk (IGR

PAN) w Poznaniu to liczacy sie osrodek naukowo-

-badawczy w regionie i kraju. Dzieki prowadzonym
badaniom z zakresu genetyki, genomiki, proteomiki
i biotechnologii roslin uprawnych oraz szerokiej nauko-
wej wspotpracy krajowej i miedzynarodowej, zajmuje
on réwniez znaczace miejsce wsrdd osrodkéw nauko-
wych Europejskiej Przestrzeni Badawcze;.

Misjg Instytutu jest prowadzenie prac badawczych
w zakresie nauk biologicznych i rolniczych ze szczegél-
nym uwzglednieniem genetyki roslin, upowszechnianie
wynikow tych badan oraz wspdtpraca z podmiotami
gospodarczymi w zakresie stosowania uzyskiwanych
materiatéw roslinnych oraz metod badawczych
w praktyce rolniczej.

Rozwdj Instytutu w nadchodzgcych latach, jako no-
woczesnej placéwki naukowej zyskujacej uznanie na
poziomie krajowym i miedzynarodowym, wymaga
statego podnoszenia innowacyjnosci prowadzonych
badan. W ostatnich latach zostaty one ukierunkowane
na kilka priorytetowych obszaréw badawczych. Biorgc
pod uwage aktualny stan prowadzonych prac i moz-
liwosci rozwoju nowych, innowacyjnych kierunkdéw
badawczych, do takich obszardw zaliczono genomike
gatunkow roslin uprawnych, genetyczne podstawy
odpornosci na stresy biotyczne i abiotyczne, genetyke
obliczeniowg i biotechnologie. Przyjecie tych zatozen
dato podstawe do nowej struktury organizacyjnej
Instytutu, w ramach ktdrej, w miejsce dziatajacych do-
tychczas dziesieciu pracowni, utworzono 5 zaktaddw:
Zaktad Biologii Streséw Srodowiskowych, Zaktad Bio-
metrii i Bioinformatyki, Zaktad Biotechnologii, Zaktad
Genetyki Patogendw i Odpornosci Roélin oraz Zaktad
Genomiki. Specjalizujg sie one w dziedzinach badan
okreslonych jako priorytetowe dla Instytutu. Kadra
naukowa Zaktaddw dziata w ramach zespotéw badaw-
czych kierowanych przez liderow, a zespoty badawcze,

jako plastyczne, mogace sie reorganizowac grupy,
sa tworzone w celu realizacji konkretnych zadan
zarowno w ramach badan statutowych, jak réwniez
projektéw badawczych i badawczo-rozwojowych,
krajowych i miedzynarodowych.

Bardzo waing czescig aktywnosci naukowej IGR PAN
jest wspotpraca miedzynarodowa. Pracownicy Insty-
tutu prowadzg wspotprace z zagranicznymi osrodkami
naukowymiw ramach UE i w innych krajach (Australia,
Chiny, Kanada, USA). Nalezy w tym miejscu zaznaczy¢,
ze ten rodzaj dziatalnosci uzyskat w ostatnim czasie
istotne wsparcie w postaci przyznania przez Komisje
Europejska grantu na utworzenie Katedry Europejskiej
Przestrzeni Badawczej (FP7-ERAChairs-PilotCall-2013).
Projekt ERA-Chairs zatytutowany , The Creation of the
Department of Integrative Plant Biology” (akronim
BIO-TALENT) ma na celu utworzenie w naszym Insty-
tucie nowego zakfadu — Zaktadu Zintegrowanej Bio-
logii Roslin, ktdry stanowic bedzie grupa naukowcdw
o Swiatowej renomie, zatrudnionych w wyniku pro-
cedury konkursowej. Projekt ten bedzie realizowany
w IGR PAN od 2014 roku przez okres pieciu lat.

IGR PAN zapewnia naukowcom atrakcyjne srodowisko
pracy, realizacje zalecen zawartych w Europejskiej
Karcie Naukowca oraz Kodeksie Postepowania przy
Rekrutacji Pracownikoéw Naukowych. Zostato to doce-
nione przez Komisje Europejska, ktdéra przyznata IGR
PAN prawo do postugiwania sie prestizowym logo HR
Excellence in Research.

Oddajac do ragk Czytelnikéw niniejsze opracowanie
mam nadzieje, iz zaprezentowane w nim informacje
pozwola blizej poznac nasz Instytut i zachecg Paristwa
do nawigzywania i zaciesniania z nim wspotpracy.

Bogdan Wolko
Dyrektor Instytutu




Rada Naukowa Instytutu Genetyki Roslin PAN
w kadencji 2011-2014

Przewodniczacy
prof. dr hab. Franciszek Dubert
— Instytut Fizjologii Roslin im. Franciszka Gdrskiego PAN w Krakowie

Zastepcy przewodniczacego
prof. dr hab. Tadeusz Adamski
— Instytut Genetyki Roslin PAN w Poznaniu
prof. dr hab. Wiestaw Prus-Gtowacki
- Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

Sekretarz
dr Aurelia Slusarkiewicz-Jarzina
— Instytut Genetyki Roslin PAN w Poznaniu

Cztonkowie Rady Naukowej (spoza IGR PAN)

prof. dr hab. Andrzej Aniot

— Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin-PIB w Radzikowie
prof. dr hab. Iwona Bartkowiak-Broda

— Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin-PIB oddz. w Poznaniu
prof. dr hab. Tadeusz Calinski

— Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu
prof. dr hab. Edward Gacek

— Centralny Osrodek Badania Odmian Roslin Uprawnych w Stupi Wielkiej
prof. dr hab. Daniela Gruszecka

— Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie




prof. dr hab. Ryszard Gérecki, czt. koresp. PAN
— Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie
prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, czt. koresp. PAN
— Uniwersytet Warszawski
prof. dr hab. Jan Kaczmarek
— Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu
prof. dr hab. Jerzy J. Lipa, czt. rzecz. PAN
— Instytut Ochrony Roslin-PIB w Poznaniu
prof. dr hab. Tadeusz tuczkiewicz
— Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu
prof. dr hab. Stefan Malepszy, czt. koresp. PAN
— Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie
prof. dr hab. Jolanta Matuszyniska
— Uniwersytet Slaski w Katowicach
prof. dr hab. Marcin Rapacz
— Uniwersytet Rolniczy w Krakowie
prof. dr hab. Stanistawa Rogalska
— Uniwersytet Szczecinski
prof. dr hab. Jan Sadowski
— Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu
prof. dr hab. Marian Saniewski, czt. rzecz. PAN

— Instytut Warzywnictwa-PIB im. Emila Chroboczka w Skierniewicach

prof. dr hab. Marek Switoriski, czt. koresp. PAN
— Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu
prof. dr hab. Erwin Wasowicz, czt. koresp. PAN
— Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu
prof. dr hab. Zbigniew Weber
— Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu
prof. dr hab. Maciej Zenkteler
— Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

Cztonkowie Rady Naukowej (zatrudnieni w IGR PAN)

dr hab. Barbara Apolinarska, prof. IGR PAN
prof. dr hab. Jerzy Chetkowski
dr hab. Andrzej Gorny, prof. IGR PAN
prof. dr hab. Stanistaw Jezowski
prof. dr hab. Matgorzata Jedryczka
prof. dr hab. Piotr Kachlicki
prof. dr hab. Zygmunt Kaczmarek
prof. dr hab. Pawet Krajewski
prof. dr hab. Barbara Naganowska
| dr hab. Jan Olejniczak, prof. IGR PAN |
prof. dr hab. Tadeusz Rorat
prof. dr hab. Wojciech Rybinski
prof. dr hab. Bolestaw Salmanowicz
prof. dr hab. Maria Surma
prof. dr hab. Wojciech Swiecicki, czt. koresp. PAN
prof. dr hab. Halina Wisniewska
prof. dr hab. Bogdan Wolko
prof. dr hab. Zbigniew Zwierzykowski

Przedstawiciele asystentow i adiunktéw IGR PAN

dr Agnieszka Kietbowicz-Matuk
dr hab. Tomasz Pniewski







ZAKLAD BIOLOGII STRESOW SRODOWISKOWYCH

Kierownik: prof. dr hab. Tadeusz Rorat
Z-ca kierownika: dr hab. Arkadiusz Kosmala

townym kierunkiem badar Zaktadu sa mechanizmy adaptacjiroslin do zmiennych warunkow

srodowiska w okresie rozwoju wegetatywnegoigeneratywnego. Zasadniczym celem badan

jest poznanie molekularnych i fizjologicznych podstaw mechanizmow adaptacji do stresu
niskiej temperatury i/lub niedoboru wody u gatunkéw z rodzajow: Solanum, Brassica, Lolium,
Festuca oraz u Hordeum vulgare i Arabidopsis thaliana. Kierunkiem réwnolegtym badan jest
opracowanie genetycznych podstaw efektywnosci pobierania i wykorzystania wody i sktad-
nikéw mineralnych przez rosliny uprawne, w tym Pisum sativum, Hordeum vulgare i Triticum
spp. Zakres badan obejmuje: (/) poznanie szlakéw przenoszenia sygnatu stresowego; (/i) iden-
tyfikacje genow dziatajacych na réznych etapach odpowiedzi na czynnik stresowy na podsta-
wie analizy transkryptomu, proteomu lub wykorzystujac mutanty insercyjne i chemiczne; (iii)
poznanie mechanizmow regulacji ekspresji genow kodujgcych biatka regulatorowe oraz biatka
tzw. odpowiedzi koncowej na czynnik stresowy; (iv) okreslenie funkcji biatkowych produktéow
gendw stresowych w systemie in vitro i in planta; (v) identyfikacje obszarow chromatyny nio-
sacych geny zwigzane z tolerancjg stresu niskiej temperatury lub suszy oraz analize regulacji
ekspresji gendw stresowych na poziomie kompleksu chromatynowego; (vi) poznanie fizjo-
logicznej podstawy odpowiedzi na stres: zmian w potencjale osmotycznym komarek, zmian
w wymianie gazowej, wydajnosci aparatu fotosyntetycznego, zmian w transporcie w wigzkach
przewodzacych; (vii) analize podtoza genetycznego morfologiczno-fizjologicznych komponen-
tow efektywnosdci pobierania i wykorzystania wody i sktadnikéw pokarmowych w formowaniu
plonu w zmiennych warunkach srodowiska. Dla rozwigzania postawionych celow prowadzone
sg zintegrowane badania na poziomie fizjologicznym, biochemicznym, genetycznym, cytoge-
netycznym i molekularnym.

W sktad Zaktadu wchodza 4 zespoty badawcze: Zespdt Regulacji Ekspresji Gendw, Zespot
Sygnalizacji Stresowej, Zespo6t Cytogenetyki i Fizjologii Molekularnej Traw oraz Zespot Genetyki
Odzywiania sie Roslin i Fizjologii Plonu.
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biektem badan Zespotu sg dwa gatunki z rodzaju Solanum, gatunek uprawny S. tuberosum i gatunek dziki

S. sogarandinum, roznigce sie tolerancjg na zamarzanie i zdolnoscia do aklimatyzacji do niskich temperatur,
atakze dziewie¢ genotypow jeczmienia jarego (Hordeum vulgare) roznigcych sie tolerancjg na niedobor wody.

Profil badawczy:

molekularne podstawy tolerancji roslin na stresy
abiotyczne (niska temperatura, susza, zasolenie),

izolacja i identyfikacja gendw, ktorych aktywnosé
prowadzi do aklimatyzacji roslin do niskiej tempera-
tury oraz adaptacji do warunkdw suszy glebowej,

identyfikacja gendw, ktorych ekspresja jest zwigza-
na z utrzymaniem parametréow plonu w warunkach
stresowych,

analiza funkcji biatkowych produktow ekspresji
wyizolowanych gendw w rozwoju oraz aklimatyzacji
do warunkdw stresowych.

Metody:

uprawa roslin w warunkach in vitro i in vivo w fito-
tronie,

testy tolerancji roslin na niska temperature i susze
w warunkach symulowanych,

analizy fizjologiczne (RWC, wyciek elektrolitow,
parametry wymiany gazowej),

analiza ekspresji gendw na poziomie transkryp-
cyjnym (RT-PCR, Northern blot) oraz kodowanego
biatka (Western blot),

izolacja czynnikéw transkrypcyjnych wiazacych sie
do sekwencji cis regulatorowych obecnych w rejo-
nach promotorowych gendéw (drozdzowy system
jednohybrydowy, Y1H; test przesuniecia mobilnosci
elektroforetycznej, EMSA),

badanie oddziatywan biatko-biatko (immunoprecy-
pitacja, koimmunoprecypitacja, drozdzowy system
dwuhybrydowy, Y2H).
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Analiza ekspresji genu Ss8BX24 kodujacego biatko zawierajace domeny palca cynkowego typu B-box w cyklu dobowym na
poziomie transkryptu (RT-PCR) i kodowanego biatka (Western blot) u gatunkéw z rodzaju Solanum

Uprawa roslin Solanum tuberosum w warunkach in vitro i in vivo w fitotronie
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townym kierunkiem badar Zespotu jest poznanie procesow zachodzacych podczas adaptacji roslin do streséw
srodowiskowych. Pierwszy kierunek badan dotyczy poznania plastycznosci odpowiedzi roslin na warunki

stresowe wynikajacej z obecnosci wiekszej liczby homeologdw (wariantéw genowych) u paleopoliploidow,

do ktorych nalezy przewazajgca wiekszos¢ roslin uprawnych, w tym gatunkéw z rodzaju Brassica (m.in. rzepak).

Drugi kierunek badan dotyczy mechanizméw odpowiedzi jeczmienia jarego (Hordeum vulgare) na stres suszy po

traktowaniu nasion CacCl,.

Profil badawczy:

poznanie mechanizmow prowadzacych do zrézni-
cowania strukturalnego i funkcjonalnego (na pozio-
mie transkryptu) zduplikowanych kopii genu ABI1
w genomie rzepaku ozimego (Brassica napus var.
oleifera) i ich udziatu w plastycznosci odpowiedzi
roslin na rdine stresy — analiza aktywnosci pro-
motordw,

identyfikacja biatek oddziatujacych z fosfatazami
biatkowymi ABI1 i ABI2 pod wptywem roznych
bodzcow/streséw u Arabidopsis thaliana i gatun-
kow z rodzaju Brassica (egzogenny ABA, H,0,, NaCl,
susza) — zbudowanie sieci interakcji réznych biatek

powiazanych z sygnalizacjg ABA,

okreslenie zakresu zmian poziomow ekspresji ge-
now (transkrypt i biatko) w stresie suszy,

identyfikacja biatek wchodzacych w sktad komplek-
sow funkcjonalnych z kinazami CDPK.

Metody:

L]

analiza ekspresji gendw na poziomie transkryptu
(northern blot, gRT-PCR, mikromacierze oligonu-
kleotydowe i cDNA),

analiza ekspresji genéw na poziomie produktu
biatkowego (western blot, ELISA, SDS-PAGE, oczysz-
czanie komplekséw biatkowych, GST-pull down),
tworzenie konstruktdw genowych, transformacja
bakterii i komaorek roslinnych,

prowadzenie roslinnych kultur zawiesinowych,
bioinformatyczne i statystyczne metody analizy
danych (Blast2Go, GSEA, Graph Pad Prism), analiza
bioinformatyczna promotorow,

badanie aktywnosci promotorow (GUS, GFP),
ekspresja przejsciowa biatek fuzyjnych w lisciach
roslin na drodze agroinfiltracji,

badania oddziatywan typu biatko — biatko: chroma-
tografia powinowactwa i koimmunoprecypitacja
z wykorzystaniem specyficznych przeciwciat, spek-
trometria mas, dwuhybrydowy system drozdzowy
(Y2H).
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Roznice w profilach ekspresji zduplikowanych kopii genu ABI1 kodujacych réine warianty fosfatazy biatkowej typu 2C
u rzepaku ozimego (Brassica napus var. oleifera)
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(doktorantka), mgr Dawid Perlikowski (doktorant), mgr inz. Wtodzimierz Zwierzykowski

téwnym obiektem badarn Zespotu sg trawy pastewne kompleksu Lolium-Festuca. Najwazniejsze gatunki

uprawne z rodzaju Lolium — L. multiflorum (zycica wielokwiatowa) oraz L. perenne (zycica trwata) - to tra-

wy o wysokie]j jakosci paszowej, lecz niskiej tolerancji stresow abiotycznych i biotycznych. Z kolei uprawne
gatunki z rodzaju Festuca — F. pratensis (kostrzewa takowa) i F. arundinacea (kostrzewa trzcinowa) — charaktery-
zujg sie wysokim stopniem odpornosci na patogeny oraz tolerancji mrozu, suszy i wysokiego zasolenia, lecz nie
dorownujg gatunkom Lolium pod wzgledem produktywnosci i jakosci. Oba gatunki kostrzew sg uznawane za ga-
tunki modelowe wsérdd traw pastewnych do badan zwigzanych z tolerancja stresu suszy (F. arundinacea) i niskiej
temperatury (F. pratensis).

Profil badawczy: Metody:

* molekularne podstawy tolerancji stresow abio- e identyfikacja genéw zwigzanych z tolerancja stre-
tycznych u roslin (niska temperatura, susza, zaso- sow abiotycznych u traw,
lenie), e analiza ekspresji gendw na poziomie transkryptu

e organizacja i ewolucja sekwencji chromosomowo (RT-PCR w czasie rzeczywistym) i biatka (Western
i genomowo specyficznych u roslin, blot, 2-D elektroforeza, spektrometria mas),

e transfer gendow tolerancji stresow srodowiskowych e analizy fizjologiczne (WC, RWC, wyciek elektroli-
z gatunkow rodzaju Festuca do gatunkdw rodzaju téw, parametry wymiany gazowej, fluorescencja
Loflium, chlorofilu),

¢ genomowa struktura, liczba i rozmieszczenie loci e testy tolerancji suszy i niskiej temperatury w wa-
rDNA u mieszancow miedzyrodzajowych komplek- runkach naturalnych i symulowanych,
su Lolium-Festuca, e fluorescencyjna hybrydyzacja in situ (FISH) z son-

s identyfikacja chromosomow u gatunkow komplek- dami rDNA,
su Lolium-Festuca, e FISH z sondami BAC pochodzgcymi z biblioteki

¢ mapowanie fizyczne sekwencji DNA. genomowego DNA Festuca pratensis,

e genomowa hybrydyzacja in situ (GISH).
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Lokalizacja sekwencji telomerowych i 55 rDNA (kolor czerwony; A) oraz 355 rDNA (kolor z6tty, D) i klonu BAC L16 (kolor
zielony, B) w chromosomach mieszanca Festuca pratensis x Lolium perenne (kolor niebieski, C; natozenie 3 kanatow flu-
arescencji, D)
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Analiza akumulacji biatek Festuca pratensis w trakcie hartowania na mroz przy wykorzystaniu 2-D elektroforezy. Mapa
biatkowa 2-D (A), mapa biatkowa 3-D (B)
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arunki glebowo-klimatyczne panujgce w Polsce nie sprzyjajg wysokiemu, a wiernemu plonowaniu
pszenicy, jeczmienia i grochu. Sg to gatunki o zwiekszonych wymaganiach w stosunku do srodowiska
uprawowego. Na przewazajgcych w kraju lekkich glebach, zaburzenia w dostepnosci wody i gtownych
sktadnikow pokarmowych sg gtdéwnga przyczyna spadkow ich plonowania i braku jego stabilnosci. Podfoze gene-
tyczne tych reakcji roslin nie jest dobrze poznane. Poszerzenie wiedzy genetycznej o fizjologicznych podstawach
ich plonowania, sposobie odzywiania sie oraz adaptacji do obnizonego poziomu nawozenia i niedoborow wody
jest nadrzednym celem badan Zespotu.

Profil badawczy:

badania zmiennosci gtéwnych cech-komponen-
tow fizjologicznej efektywnosci i tolerancji stresu
wodno-mineralnego wsrod réznorodnych kolekcji
hodowlanych pszenicy, jeczmienia i grochu,

analiza sposobu dziedziczenia cech-komponen-
tow pedu i systemu korzeniowego zwigzanych
z efektywnoscig pobierania i wykorzystania wody,
CO,, azotu i fosforu w formowaniu masy plonu
w zmiennych i stresowych warunkach srodowiska,

identyfikacja pszenicznych chromosomow oraz re-
gionow genomu (QTL) pszenicy i jeczmienia determi-
nujgcych komponenty efektywnosci wykorzystania
wody i azotu,

ocena wptywu warunkow srodowiska oraz efektow
interakcji genotyp-srodowisko na wariancje bada-
nych cech,

proby identyfikacji nowych donoréw efektywnosci
i tolerancji w kolekcjach dzikich i pokrewnych ga-
tunkow roslin.

Metody:

czynnikowe doswiadczenia wazonowe i polowe
0 zmiennym poziomie nawozenia, wilgotnosci gleby
i warunkach lokalizacji,

standardowe metody wykorzystujgce nowoczesne
urzgdzenia do oceny sposobu ukorzeniania sie, ilo-
sci pobranego N i P, koncentracji N i P w tkankach,
ilosci wytranspirowanej wody i efektywnosci jej
wykorzystania, iloéci pochtanianej i wykorzystanej
energii promienistej, aktywnosci fotosyntetycznej
lisci i efektywnosci wymiany gazowej, efektywnosci
wykorzystania Ni P w formowaniu masy plonu oraz
poziomu tolerancji na stres deficytu.
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spdtczesna biologia roslin postuguje sie metodami eksperymentalnymi, ktére do-

starczajg réznego rodzaju obserwacji. Wynikiem badan genomu i transkryptomu sg

zbiory danych pochodzacych z sekwencjonowania DNA badz oznaczania genotypow
markerowych. W badaniach proteomu, metabolomu i fenotypu uzyskuje sie dane ilosciowe
metodami takimi jak chromatografia, spektrometria mas czy klasyczne metody pomiaru cech
anatomicznych, fizjologicznych lub plonotwoérczych. Analiza danych, prowadzona z zastosowa-
niem wtasciwych metod informatycznych i statystycznych, pozwala na przetworzenie ,suro-
wych” obserwacji na oceny parametréw pozwalajacych biologom na wnioskowanie o badanych
systemach. Wtasciwy wybdr takich metod oraz opracowanie nowych sposobdow analizy danych
jest obszarem, w ktérym dziata Zaktad Biometrii i Bioinformatyki.

W sktad Zaktadu wchodza dwa zespoty badawcze. Zespdt Biometrii i Bioinformatyki prowadzi
badania na temat modelowania i analizy danych pochodzacych z doswiadczen biologicznych
oraz struktur i narzedzi przetwarzania danych. Zesp6t Ewolucji Funkcji Systemdw Biologicznych
bada przede wszystkim ewolucje elementdw genomu zaréwno gendw, jak i sekwencji niekodu-
jacych. Oba zespoty majg duze doswiadczenie we wspdtpracy z innymi grupami badawczymi
w zakresie opracowywania i integracji wynikow doswiadczen. Grupa posiada infrastrukture
niezbedna do prowadzonych badan w postaci sprzetu komputerowego i specjalistycznego
oprogramowania; w przypadku czasochtonnych analiz dla duzych zbioréow danych wykorzystuje
takze klastry obliczeniowe.




Zespot Biometrii i Bioinformatyki
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Bernadeta Borucka

espot prowadzi badania na temat modelowania i analizy danych pochodzacych z dodwiadczen biologicznych

oraz struktur i narzedzi przetwarzania danych. Zgodnie z dtugoletnig tradycjg zespotu, prowadzone prace

bazujg na podstawach matematycznych oraz zasadach statystyki matematycznej. Ze wzgledu na aplikacyjny
charakter czesci badan, duza uwaga jest przywigzywana do prawidtowej realizacji numerycznej i informatycznej
metod. Opracowywane modele stosowane sa w réznych obszarach: nadal duza czeé¢ aplikacji dotyczy obserwacji
fenotypowych roélin, jednak coraz wigksze znaczenie zyskuja dane uzyskiwane na poziomie molekularnym, powsta-
jace w doswiadczeniach wykorzystujacych protokoty takie jak wysokoprzepustowe sekwencjonowanie DNA lub
chromatografia. Ze wzgledu na duze liczby obserwacji i komplementarnos¢ tych analiz w projektach biologicznych,
istotnym zagadnieniem jest opracowywanie metod integracji roznych zbioréw danych.

Profil badawczy: Metody:
* metody statystyczne, informatyczne i bioinforma- e analiza liniowych modeli mieszanych,
tyczne stuzace do analizy i integracji wynikéw do- s modelowanie danych funkcjonalnych,

swiadczen biologicznych, ze szczegdlnym uwzgled-
nieniem doswiadczen wykonywanych w genetyce,
genomice oraz w hodowli roslin,

* analiza wielowymiarowa,
¢ relacyjne bazy danych,

* metody konstrukcji baz danych i narzedzi do prze- * standaryzacja informacji eksperymentalnej,

chowywania i przetwarzania danych z dogwiadczen * interpretacja oraz integracja danych pochodzacych
roslinnych. z doswiadczen wykorzystujgcych wysokoprzepu-
stowe sekwencjonowanie DNA.
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Profil nadreprezentacji fragmentow sekwencji DNA pochodzgcych z trawienia DNAzg | uzyskany poprzez
sekwencjonowanie wysokoprzepustowe (NGS)
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adamy ewolucje elementéw genomu (gendw i sekwencji niekodujgcych) jako pochodng selekeji wynikajacej
zaréwno z wymagan funkcjonalnych, jak i ograniczen wynikajacych z praw fizyki, chemii i rachunku prawdo-
podobiefstwa. Stosujemy, rozwijamy i testujemy algorytmy i modele taczace bioinformatyke strukturalna,
filogenomike i teorig gier. Naszym celem jest poszukiwanie uproszczonych, ogélnych regut ksztattujacych ewolucje
systemow biologicznych przy wykorzystaniu technik biologii molekularnej i narzedzi bioinformatycznych. W ramach
prowadzonych prac staramy sie réwniez tworzy¢ i udostepniaé nowe narzedzia, umozliwiajgce latwe prowadzenie
analiz i prac opartych na tychze zasadach.

Profil badawczy:

filogenomika specyficznosci substratowej i aktyw-
nosci enzymatycznej w biosyntezie, modyfikacjach
i transporcie metabolitéw wtornych u Eucaryota
(w szczegdlnosci mikotoksyn i metabolitéw roglin
uprawnych),

regulacja produkcji metabolitéw i wzrostu mode-
lowych grzyboéw w zmieniajgcych sie warunkach
klimatycznych,

rekonstrukcja scenariuszy ewolucji odpornosci
na naturalne i sztuczne substancje grzybobdjcze
(strategie usuwania, akumulacji i wzrostu),

ewolucja domen i architektury domenowej biatek.

Metody:

metody diagnostyki molekularnej (m.in. PCR, gRT-
-PCR, bezposrednie sekwencjonowanie produktow
PCR i gtebokie sekwencjonowanie prébek srodowi-
skowych),

filogenomika i analizy filogenetyczne (przyblizone
metody maksymalizacji wiarygodnosci, statystycz-
na analiza wzorcow i trendéw w filogenii i fenoty-
pie),

modelowanie struktur biatkowych w oparciu
o homologie,

nadzorowane i pozbawione nadzoru techniki ana-
lizy skupiert w danych bibliograficznych i adnotacji
funkcjonalnej,

przewidywanie i adnotacja miejsc sekwencji istot-
nych dla funkcji z wykorzystaniem metod profi-
lowej analizy sekwencji, interakcji molekularnych
i ograniczen strukturalnych dotyczacych czasteczek
biatka.
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Kierownik: prof. dr hab. Tadeusz Adamski
Z-ca kierownika: dr hab. Tomasz Pniewski

race badawcze prowadzone w Zaktadzie Biotechnologii zmierzajg do ulepszania u ro-

slin uprawnych, gtéwnie u zbdz, zaréwno naturalnych wtasciwoéci uzytkowych, jak i no-

wych, wprowadzonych na drodze modyfikacji genetycznych. W badaniach stosowane
53 metody biotechnologiczne oparte na technikach inzynierii genetycznej, a takze metody
klasyczne obejmujgce kultury in vitro, markery molekularne i biatkowe oraz metody reolo-
giczne. Metody klasyczne wykorzystywane sg w badaniach nad okresleniem genetycznych
i molekularnych podstaw procesow wptywajgcych na strukture plonu zbéz (pszenicy i jeczmie-
nia). Otrzymane populacje pszenicy i jeczmienia sg fenotypowane w zmiennych warunkach
srodowiskowych, ze szczegdlnym uwzglednieniem stresu powodowanego niedoborem wody
w réznych stadiach rozwojowych roslin. Dane fenotypowe w potgczeniu z wynikami genoty-
powania populacji za pomoca markerow molekularnych stanowig podstawe tworzenia map
genetycznych oraz identyfikacji rejondw genomu odpowiedzialnych za ksztattowanie sie cech
jakosciowych i ilosciowych plonu oraz wtasciwosci reologicznych ziarna. Badania te sg uzu-
petniane przez otrzymywanie linii podwojonych haploidow pszenicy i pszenzyta w kulturach
pylnikowych. Waznym elementem prac realizowanych w Zaktadzie Biotechnologii sg badania
dotyczace modyfikacji genetycznej roslin, ktdre prowadzone sg w dwdch kierunkach. Jednym
z nich jest zwiekszenie potencjatu wytwarzania biomasy u rosélin energetycznych, gtéwnie
gatunkow i mieszaricow traw olbrzymich z rodzaju Miscanthus. Drugim kierunkiem jest wy-
korzystanie roslin transgenicznych tytoniu i sataty oraz metod ekspresji przejsciowej do pro-
dukcji biofarmaceutykdéw. Prowadzone sg badania nad otrzymaniem w roslinnych uktadach
ekspresyjnych doustnych i iniekcyjnych szczepionek przeciwko HBV oraz innym patogenom.

Zaktad Biotechnologii obejmuje cztery zespoty badawcze: Zesp6t Fenotypowania i Genotypo-
wania Zbdz, Zespodt Bioinzynierii, Zespdt Roslin Energetycznych oraz Zespot Biochemii i Tech-
nologii Zbéz.
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espot prowadzi badania z zakresu genetyki i genomiki ilosciowej, gtdwnie pszenicy i jeczmienia. Obiektem ba-
dari sg populacje linii homozygotycznych uzyskiwanych roznymi technikami, ktére s fenotypowane wwarun-

kach szklarniowych i polowych. Celem badar jest poszukiwanie zaleznosci miedzy obserwowang zmiennoscig

na poziomie fenotypuze zmiennoscig na poziomie molekularnym. Analizowane s cechy uzytkowe zwigzaneziloscia

i jakoscig plonu oraz odpornoscia na stresy biotyczne i abiotyczne.

Profil badawczy:

mapy genetyczne i lokalizacja loci dla cech iloscio-
wych,

efekty plejotropowe genu pdétkartowatosci u jecz-
mienia,

genetyczne uwarunkowanie jakosci technologicznej
ziarna pszenicy,

reakcja na dtugosc dnia a zdolnos¢ adaptacyjna
u pszenicy,

opracowywanie metod szyhkiej homozygotyzacji
mieszancow zhoz i roslin straczkowych.

Metody:

e kultury in vitro,
e analizy molekularne,
e doswiadczenia polowe i szklarniowe,

e metody biometryczne i statystyczne analizy da-
nych.
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Badania nad polimorfizmem markerow molekularnych wykorzystywanych w kontroli odmian zbdéz o zréinicowanej
odpornosci na niedobor wody
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Wizualizacja analiz molekularnych z wykorzystaniem markerow mikrosatelitarnych po elekroforezie kapilarnej i detekcji
fluorescencyjnej
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oraz nad modyfikacjami genetycznymi roslin. Linie DH z mieszancow pszenicy, pszenzyta i amfiploidow

(xTriticosecale x Aegilops spp.) wyprowadzane sg z wykorzystaniem kultur pylnikowych, co umozliwia otrzy-
manie w krotkim okresie linii homozygotycznych. Linie DH stanowig materiat wyjsciowy do prac nad uzyskaniem form
mieszancowych stabilnych genetycznie dla potrzeb badari podstawowych i hodowlanych. Modyfikacje genetyczne
roslin prowadzone sg w dwéch kierunkach. Pierwszym z nich jest wytwarzanie w roélinach (tyton, satata) biofarma-
ceutykow, przede wszystkim szczepionek doustnych i iniekcyjnych. Prace prowadzone sg gtéwnie nad profilaktyczna
szczepionka przeciwko wirusowi zapalenia watroby typu B (wzwB, HBV), jak réwniez nad szczepionka terapeutyczng
przeciwko chronicznej postaci wzwB, szczepionkg biwalentng przeciwko HBV i HIV oraz zastosowaniu nosnikow
biatkowych dla epitopdw réznych antygendw. W ostatnim okresie, wspdlnie z Zespotem Roslin Energetycznych, roz-
poczeto rdwniez badania nad regeneracjg i transformacja miskanta (Miscanthus spp.) w celu zwiekszenia potencjatu
biotechnologicznego tego gatunku, w szczegdlnosci wykorzystania biomasy do produkcji bioetanolu. Prowadzone sg
takze badania nad modyfikacjg genetyczng miskanta w kierunku zmiany zawartosci cukréw i sktadu oraz struktury
Scian komoérkowych w celu zwiekszenia wydajnosci produkcji bioetanolu z biomasyligno-celulozowej.

WZespoIe Bioinzynierii prowadzone sg badania nad otrzymywaniem linii podwojonych haploidéw (DH) zboz

Profil badawczy: Metody:

e otrzymywanie linii DH z mieszaricéw pszenicy, e kultury roslin in vitro: mikrorozmnazanie, kultury
pszenzyta i amfiploidéw (xTriticosecale x Aegilops kalusa i organogeneza zboz, kultury pylnikowe
spp.), i otrzymywanie linii podwojonych haploidow,

» produkcja biatek antygenowych w roélinach, * transformowanie za pomocg Agrobacterium

iregeneracja roélin transgenicznych (tyton, satata,

e przetwarzanie materiatu roslinnego do form szcze- ) o
miskant i inne),

pionek doustnych i iniekcyjnych,

* opracowanie efektywnej immunizacji doustnej oraz * techniki rekombinacji DNA in vitro,

iniekcyjno-doustnej, ¢ analizy DNA za pomoca PCR i Southern blot,

e wykorzystanie VLPs i CLPs jako nosnikéw dla epi- * analizy biatek z wykorzystaniem testow immuno-
topdw biatek o wiasciwosciach szczepionek, enzymatycznych (ELISA) i Western blot,

e opracowanie metod transformacji i regeneracji ¢ liofilizacja materiatu roslinnego i oczyszczanie bia-
miskanta, tek (tyton, satata) dla potrzeb immunizacji,

* otrzymanie transgenicznego miskanta o zmienio- * analizy klas i podklas przeciwciat w humoralnej
nych wtasciwosciach biomasy. odpowiedzi immunologicznej.
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Otrzymywanie prototypowej szczepionki doustnej przeciwko HBV w formie tabletki z liofilizowanych lisci sataty
produkujgcej podjednostke S antygenu powierzchniowego wirusa (S-HBstg)




Zespot Roslin Energetycznych

Lider:
Sktad:

prof. dr hab. Stanistaw Jezowski
dr Katarzyna Gtowacka, mgr Szymon Ornatowski, mgr Joanna
Cerazy (doktorantka)

elem badan jest poszerzenie zmiennosci genetycznej pod wzgledem plonu biomasy i jego jakosci u traw
olbrzymich z rodzaju Miscanthus i prosa wiechowatego (Panicum virgatum). Prowadzone s3 takze prace
nad poznaniem genetycznego uwarunkowania wybranych cech uzytkowych oraz okresleniem wptywu
streséw biotycznych i abiotycznych na wzrost, rozwdj i plonowanie wyselekcjonowanych rodéw. Materiat do ba-
dan stanowig rosliny pozyskane z kolekcji $wiatowych. Zmienno$¢ w obrebie rodzaju Miscanthus indukowana
jest na drodze krzyzowan miedzygatunkowych i miedzyrodzajowych z wykorzystaniem techniki in vitro (kultura
niedojrzatych zarodkdw, poliploidyzacja poprzez kalus, kultura pylnikow) jak i metodami klasycznymi. Wartos¢
uzytkowa otrzymanych rodow okreslona zostanie na podstawie w serii doswiadczen polowych.

Profil badawczy:

naturalna zmiennos¢ genetyczna traw z rodzaju
Miscanthus i gatunku Panicum virgatum,

poszerzanie zmiennosci genetycznej wybranych
genotypow traw energetycznych poprzez krzyzo-
wanie, poliploidyzacje, haploidyzacje i transfor-
macje genetyczne,

odpornos¢ badanych traw energetycznych na
stresy abiotyczne (niskich temperatur i suszy),

selekcja genotypow traw energetycznych w kie-
runku plonu biomasy pod wzgledem ilosciowym
i jakosciowym jako surowca dla produkcji biopa-
liw.

Metody:

ocena zmiennosci fenotypowej — doswiadczenia
polowe i szklarniowe,

ocena zmiennosci genetycznej — metody analizy
DNA z wykorzystaniem procedur PCR-AFLP,
poliploidyzacja, haploidyzacja i transformacja —
z wykorzystaniem technologii kultur in vitro i inzy-
nierii genetycznej.
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Poletka doswiadczalne Miscanthus w fazie kwitnienia




Zespot Biochemii i Technologii Zbé

r w

Lider:
Sktad:

prof. dr hab. inz. Bolestaw Salmanowicz
dr Monika Langner, mgr Stawomir Franaszek (doktorant), Ewa Dopiera

race badawcze realizowane w ramach Zespotu w znacznym stopniu ukierunkowane sg na ocene wptywu
sktadu bielma ziarniakéw na cechy jakosciowe zbdz (pszenica, pszenzyto, zyto, owies). Opracowywane sg
metody biochemiczne, molekularne i reologiczne przeprowadzane w mikroskali dla oceny wartosci uzytkowej

pszenicy i pszenzyta na wstepnych etapach selekcji hodowlanej.

Profil badawczy:

analiza zmiennosci genetycznej irédet cech ja-
kosciowych ziarna pszenicy i pszenzyta — zasto-
sowanie markeréow biatkowych i molekularnych
w selekcji,

ocena jednorodnosci i tozsamosci odmianowej
oraz biordinorodnosci zbdz przy zastosowaniu
metod elektroforetycznych, chromatograficznych
i molekularnych,

analiza zmiennosci cech jakosciowych linii intro-
gresywnych pszenicy i pszenzyta z wprowadzonymi
fragmentami genomu dzikich gatunkow z rodzajow
Triticum, Aegilops i Agropyron,

badanie wptywu interakcji genotypowo-srodowi-
skowej na zmiennos¢ sktadu ilosciowego biatek
zapasowych ziarna zb6z (pszenica, pszenzyto, zyto,
jeczmien i owies),

wykorzystanie metod reologicznych w mikroskali
do oceny wartosci wypiekowej na wczesnym etapie
selekcji materiatéw hodowlanych pszenicy i pszen-
zyta.

Metody:

elektroforetyczne: elektroforeza w zelu poliakry-
lamidowym w obecnosci siarczanu dodecyloso-
dowego (SDS-PAGE), kwasna elektroforeza w zelu
poliakryloamidowym (A-PAGE), wysokosprawna
elektroforeza kapilarna (wolnostrefowa, micelarna,
zelowa, ogniskowania w punkcie izoelektrycznym),

chromatograficzne: wysokosprawna i ultrasprawna
chromatografia cieczowa (uktad faz odwrdconych,
sgczenia zelowego, jonowymienna),

molekularne: PCR —identyfikacja gendw markerami
molekularnymi,

biochemiczne: oznaczanie zawartosci biatka, skrobi,
glutenu, liczby opadania i sedymentacji, oraz lep-
kosci i zdolnosci amylolitycznej ziarna zboéz (visco-
-amylograf),

reologiczne: analizy deformacyjne ciasta i glutenu
(teksturometr z przystawka Kieffer’a, Doughlinfla-
tion System, SMS), analiza miesienia ciasta (mikso-
graf, farinograf), prébny wypiek.
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Analizy sktadu bielma ziarniakéw zbéz (pszenicy, zyta, pszenzyta) w powigzaniu z ich wartoscig wypiekowg




350 360 370 380 390 400 410 420
CAAGAGATCCGTTGTITGAAARGTTTITGATTCATTITTIGAATITTITIGCTCAGAGCTGTIRAGRAATAACGTCCGCGAGGGGACTACAG!




ZAKLAD GENETYKI PATOGENOW | ODPORNOSCI ROSLIN

Kierownik: prof. dr hab. Matgorzata Jedryczka
Z-ca kierownika: dr hab. tukasz Stepien

adania prowadzone w Zakfadzie koncentrujg sie gidwnie na identyfikacji i charakterystyce

sprawcow chorob roslin uprawnych oraz poznaniu podstaw interakcji roslina-patogen na

nastepujacych modelach: (i) rzepak ozimy (Brassica napus) — Leptosphaeria maculans,
L. biglobosa (sucha zgnilizna kapustnych), Sclerotinia sclerotiorum (zgnilizna twardziko-
wa), Alternaria spp. (czern kapustowatych) oraz Plasmodiophora brassicae (kita kapusty);
(ii) groch (Pisum sativum) — patogeny przenoszone z nasionami; (iii) rozne gatunki tubinu
(Lupinus luteus, L. angustifolius, L. albus, L. mutabilis) — Glomerella cingulata/Colletotri-
chum lupini (antraknoza) i Diaporthe toxica (brunatna plamistosc todyg); (iv) pszenica
zwyczajna (Triticum gestivum) — patogeny rodzaju Fusarium (fuzarioza ktosa); (v) jeczmien
ozimy (Hordeum vulgare) — Ramularia collo-cygni (ramularioza); (vi) wierzba wiciowa
(Salix viminalis) — Melampsora larici-epitea (rdza). Celem badan jest takie poznanie me-
chanizmow odziatywan roslin i ich patogendéw w uktadzie z grzybami nadpasozytniczymi
z rodzajéw Trichoderma i Clonostachys. Prace badawcze majace na celu identyfikacje
i mapowanie poszczegdlnych genéw odpornosci u roélin prowadzone sg przy zastosowa-
niu roznorodnych metod fitopatologicznych, genetycznych, cytogenetycznych oraz technik
biologii molekularnej. Przedmiotem zainteresowania jest takze udziat niskoczasteczkowych
bioaktywnych metabolitéw wtérnych roslin i grzyboéw chorobotwdrczych w interakcji
tych organizméw oraz badania roli metabolitow wtérnych w rekcjach odpornosciowych
roslin. Identyfikacja nieznanych metabolitéw oraz préoby okreslenia roli tych zwigzkéw
w reakcji na stresy Srodowiskowe prowadzone sg przy zastosowaniu technik ultrasprawnej
chromatografii cieczowej (UPLC) i wysokosprawnej chromatografii cieczowej (HPLC) ze spek-
trometrig mas (MS).

W sktad Zaktadu wchodzg 3 zespoty badawcze: Zespot Fitopatologii Molekularnej, Zespot In-
terakcji Roslina-Mikroorganizm i Zespdt Metabolomiki. Dwéch pracownikéw Zaktadu wehodzi
w skiad miedzyzaktadowego Zespotu Ewolucji Funkcji Systemow Biologicznych.




Lider:
Sktad:

prof. dr hab. Matgorzata Jedryczka

Wawrzyniak, Magdalena Wlaszczyk

dr Joanna Kaczmarek, mgr inz. Witold Irzykowski, mgr inz. Pawet Serbiak (doktorant), Romana

elem badawczym Zespotu jest opracowanie metod detekcji grzybéw chorobotwaérczych wobec roslin uprawnych

w powietrzu, glebie i w tkankach roslin-gospodarzy, w celu identyfikacji gatunkow i ras patogendw oraz
wspomagania strategii ich zwalczania. Interesuje nas mechanizm przetamywania odpornosci genetycznej
roslin poprzez zmiany sktadu populacji patogendw oraz zestawu gendw awirulencji. Badania nad etiologig i epide-
miologia dotycza choréb powodowanych przez patogeny z krdlestwa grzybow (Fungi), w tym grzyby nekrotroficzne
(gtdwnie z rodzajow: Alternaria, Fusarium, Leptosphaeria i Sclerotinia), jak tez biotroficzne (Melampsora). Obecnie
badaniami objeto takze Plasmodiophora brassicae — przedstawiciela pierwotniakéw (Protista).

Profil badawczy:

izolacja i identyfikacja mykologiczna i molekularna
grzybow chorobotwdrczych wobec roslin upraw-
nych z roslin i srodowiska,

identyfikacja genow awirulencji i ocena polimorfi-
zmu genetycznego patogendw,

poszukiwanie zrodet odpornosci genetycznej roslin
na choroby powodowane przez patogeny,
mikroskopowa i molekularna detekcja aerobiolo-
giczna inokulum pierwotnego patogendw.

Metody:

identyfikacja chordb roslin uprawnych na podsta-
wie objawéw makroskopowych,

izolacja i hodowla grzybdéw chorobotworczych na
podfozach mikrobiologicznych,
doswiadczalnictwo w warunkach polowych i biote-
sty szklarniowe z zastosowaniem réznych technik
inokulacyjnych,

analiza mikroskopowa,

ocena grup zgodnosci grzybniowej (MCG), identy-
fikacja genow awirulencji i typow kojarzeniowych,
klasyczna i molekularna detekcja aeroplanktonu
metodami aerobiologicznymi,

analiza markeréw molekularnych (RAPD, CAPS,
ISSR, mikro- i makrosatelity), izolacja genomowe-
go DNA, projektowanie starterow, reakcje PCR,
Real-time PCR, elektroforeza w zelu agarozowym
i w pulsujgcym polu elektrycznym PFGE)
sekwencjonowanie fragmentéw DNA.
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Wykrywanie obecnosci grzyba Sclerotinia sclerotiorum
w ptatkach rzepaku (zmiana zabarwienia pozywki

na kolor z6tty, spowodowana wydzielaniem kwasu
szczawiowego)




Zespot Interakcji Roslina-Mikroorganizm
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mgr inz. Monika Urbaniak (doktorantka), mgr Karolina Gdrna

$rod zainteresowan naukowych zespotu mozna wyrdzni¢ dwa zasadnicze nurty. Jeden zwigzany jest z pato-
genicznymi grzybami toksynotwaorczymi (gtownie z rodzaju Fusarium) infekujacymi rosliny uprawne i zdol-
nymi do syntezy toksycznych metabolitéw wtérnych — mikotoksyn. Gtéwnym celem badan jest analiza ge-
netycznych podstaw biosyntezy poszczegdlnych zwigzkdw przez rdzne gatunki grzybdw, a takze poznanie elementéw
wptywajacych na aktywnosci tych szlakéw metabolicznych. Z drugiej zas strony, badania koncentruja sie na grzybach
z rodzajow Trichoderma i Clonostachys, o wiasciwosciach nadpasozytniczych wzgledem grzybow Fusarium. Celem
tych badan jest poznanie molekularnych mechanizméw warunkujgcych zdolnos¢ grzybdw antagonistycznych do
rozktadu/detoksyfikacji mikotoksyn fuzaryjnych.

Profil badawczy:

izolacja i identyfikacja mikologiczna i molekularna
grzybow chorobotwdrczych wobec roslin upraw-
nych,

izolacja, identyfikacja i charakterystyka molekular-
na antagonistycznych grzybéw z rodzajow Tricho-
derma i Clonostachys,

analiza toksynotworczosci grzybow Fusarium —
identyfikacja gendw z poszczegdlnych szlakéw me-
tabolicznych oraz analiza toksyn syntetyzowanych
w kulturach in vitro,

ocena aktywnosci enzymatycznych poszczegdlnych
szczepow grzybow antagonistycznych,

analiza szybkosci i intensywnosci transformacji
mikotoksyn fuzaryjnych przez szczepy antagoni-
styczne w hodowlach ptynnych,

identyfikacja gendw i enzymdw biorgcych udziat
w biotransformacji mikotoksyn fuzaryjnych.

Metody:

identyfikacja chordb roslin uprawnych na podsta-
wie objawdw makroskopowych,

izolacja grzybow z probek srodowiskowych i pro-
wadzenie hodowliich kultur na pozywkach statych
i ptynnych,

analiza mikroskopowa,

analiza markeréw RAPD, SCAR, AFLP, SSR oraz
markerow filogenetycznych —izolacja genomowego
DNA i RNA, reakcje PCR, RT-PCR,

klonowanie i sekwencjonowanie fragmentow DNA,

analizy biochemiczne aktywnosci enzymatycznych.
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Test antagonistyczny: Trichoderma atroviride i Trichoderma gamsii — Fusarium culmorum




Zespol Metabolomiki |
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espot specjalizuje sie w badaniach aktywnych biologicznie metabolitow wtérnych roslin oraz ich patogenow

grzybowych, a takze udziatu tych zwigzkdw w procesach infekcji i rozwoju choroby. Ponadto przedmiotem

badar jest udziat metabolitow wtérnych w odpowiedzi roslin na stresy sSrodowiskowe (susza, mréz). Celem tych
prac jest identyfikacja zwigzkéw niskoczasteczkowych wytwarzanych przez badane organizmy przy zastosowaniu |
metod spektrometrii mas i NMR oraz oznaczanie ich iloSciowej zawartosci przy zastosowaniu metod wysokosprawnej
chromatografii cieczowej. We wspdtpracy z innymi zespotami IGR PAN wyniki tych eksperymentéw sg integrowane
z wynikami doswiadczen fizjologicznych, fitopatologicznych i genetycznych w celu poszukiwania korelacji miedzy
réznymi procesami odpornosciowymi roslin. W ostatnich latach badaniami objeto miedzy innymi: glukozynolany
u rodzaju Brassica, flawonoidy i inne zwigzki fenolowe u roslin straczkowych (Lupinus spp., Medicago truncatula,
Pisum sativum), jeczmienia (Hordeum vulgare) i traw pastewnych kompleksu Lolium-Festuca oraz u Arabidopsis
thaliana, a takze metabolity wtdrne grzybow chorobotwdrczych Leptosphaeria spp., Fusarium spp., Pyrenophora
spp., Colletotrichum spp., Ramularia collo-cygni.

Profil badawczy: Metody:

s identyfikacja metabolitow wtérnych roslin i grzy- * metody spektrometrii mas i spektroskopii NMR do
bow chorobotwérczych, analizy strukturalnej metabolitow wtornych,

e analiza ilosciowa zwigzkéw niskoczgsteczkowych, e chromatografia preparatywna metabolitow wtor-

e badania aktywnosci biologicznej metabolitow nych,
wtornych w interakcji roslina-patogen oraz w od- e wysokosprawna i ultrasprawna chromatografia
powiedzi roslina na stresy abiotyczne. cieczowa.
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Kierownik: prof. dr hab. Wojciech Swiecicki
Z-ca kierownika:  prof. dr hab. Barbara Naganowska

bszarem badarn realizowanych w Zaktadzie Genomiki sg analizy zmiennosci genoméw

roslinnych pod wzgledem struktury i funkcji, przy uzyciu roznych metod biologii oraz

genetyki i cytogenetyki molekularnej. Celem prac dotyczacych roslin straczkowych
jest poznanie struktury genomoéw przedstawicieli trzech rodzajow — Lupinus, Pisum i La-
thyrus. Badania grochu obejmuja mapowanie genetyczne nowych gendw oraz weryfikacje
uszeregowania loci w wybranych grupach sprzezen. Uzyskane dane sg wykorzystywane do
generowania sekwencyjnie zdefiniowanych markeréw molekularnych sprzezonych z cecha-
mi uzytkowymi. Badania tego gatunku obejmujg réwniez okreslenie zakresu zmiennosci
i sposobu dziedziczenia ilosciowych cech uzytkowych. Badania genomdw gatunkdw z rodzaju
Lathyrus, prowadzone na poziomie fenotypowym i molekularnym, uzupetniane s3 o analizy
biochemiczne zawartosci substancji antyzywieniowych. Na podstawie wielocechowej metody
statystycznej okreslany jest stopiert podobienstwa wewnatrz- i miedzygatunkowego genomow
tego rodzaju. Poszerzone badania, ktérych obiektem jest tubin waskolistny (Lupinus angustifo-
lius), obejmujg mapowanie genetyczne, fizyczne i cytogenetyczne. Dotycza poznania sekwencji
oraz analizy ekspresji gendw uczestniczacych w waznych procesach zyciowych (np. nodulacja,
kwitnienie, synteza zwigzkdw chemicznych) lub warunkujgcych cechy uzytkowe (np. odpornosc
na patogeny). Prowadzone sg réwniez poréwnawcze analizy genomu L. angustifolius z dostepny-
miw bazach danych sekwencjami genoméw innych roslin z rodziny Fabaceae, ukierunkowane na
adnotacje sekwencji kodujacych oraz identyfikacje regiondw syntenicznych. Przedmiotem prac
jest takze tubin biaty (L. albus), ktérego badania dotycza m.in. genotypowania przez sekwen-
cjonowanie oraz mapowania genetycznego. Cytogenetyczne mapowanie porownawcze roznych
gatunkow tubindw ma na celu wyjasnienie ewolucyjnych przemian chromosomowych w obrebie
rodzaju Lupinus. Badania zbdz obejmujg analizy genoméw mieszaricéw miedzygatunkowych
i miedzyrodzajowych, uzyskanych poprzez krzyzowanie gatunkdw z rodzajow Triticum, Aegilops
i Agropyron z uprawnymi formami pszenicy i pszenzyta. Do okreslenia sktadéw chromosomo-
wych badanych form stosowane sg techniki cytogenetyki molekularnej polegajgce na hybrydy-
zacji sond molekularnych z DNA w chromosomach in situ podczas mitozy i mejozy. Celem tych
prac jest poszerzenie bioréznorodnosci pszenicy (Triticum aestivum), pszenzyta (X Triticosecale)
i zyta (Secale cereale) w celu podniesienia wartosci uzytkowej oraz tolerancji na stresy biotyczne
i abiotyczne nowych odmian.

W sktad Zaktadu Genomiki wchodza trzy zespoty badawcze: Zespdt Genomiki Strukturalnej
i Funkcjonalnej Roslin Straczkowych, Zespot Genomiki Pordwnawczej Roslin Straczkowych oraz
Zespot Genomiki Zbéz.
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cyjinym dla tej grupy roslin jest tubin waskolistny (Lupinus angustifolius). Prace obejmujg generowanie markerow

molekularnych, mapowanie genetyczne i cytogenetyczne w celu utworzenia zintegrowanej mapy genomu
L. angustifolius, a takze identyfikacje oraz analize struktury i funkcji gendw zwigzanych z istotnymi procesami zyciowymi
i z ekspresjg wainych cech uzytkowych. Badane sg geny uczestniczace w procesie indukcji kwitnienia, w specy-
ficznym dla grupy roslin straczkowych procesie symbiotycznego wigzania azotu atmosferycznego, geny zwigzane
z syntezg enzymow szlaku fenylopropanoiddw i kwasdw ttuszczowych oraz z odpornoscia na grzyby patogeniczne.
Ponadto prowadzone sg analizy poréwnawcze sekwencji wybranych regiondw genomu L. angustifolius, bogatych
w geny, z innymi gatunkami Fabaceae w celu okreslenia poziomu syntenii miedzy analizowanymi genomami. Do prac
zostat wiaczony réwniez tubin biaty (L. albus), ktérego badania dotycza genotypowania przez sekwencjonowanie
i mapowania genetycznego. W celu okreslenia ewolucyjnych przemian chromosomowych w obrebie rodzaju Lupinus
zostafo podjete cytogenetyczne mapowanie genomu roznych gatunkow fubindw.

Zespé’r specjalizuje sie w badaniach z zakresu genomiki funkcjonalnej i strukturalnej tubindw. Gatunkiem referen-

Profil badawczy: Metody:

¢ analiza struktury i organizacji regiondw genomu e selekcja klondw BAC z biblioteki genomu jadro-
tubinu waskolistnego zawierajgcych geny zwigzane wego L. angustifolius metodg hybrydyzacji sond
z waznymi cechami uzytkowymi, z makromacierzami,

* okreslanie liczby kopii genéw w genomie, e restrykeyjny “fingerprinting” insertow klonow BAC

* filogenetyka molekularna wybranych przedstawi- |skiadan.|e konulgow, . )
cieli z rodzaju Lupinus, ocena syntenii w obrebie * adnotacja funkcjonalna sekwencji klonow BAC,
rodzaju oraz pomiedzy tubinami a innymi gatun- e generowanie sekwencyjnie zdefiniowanych mar-
kami roslin strgczkowych, kerow molekularnych na podstawie sekwencji

e cytogenetyczny wglad w strukture genomu tubinu :Ionow ﬁ’AC i znanych sekwencji gatunkéw po-

rewnych,

waskolistnego, zottego i biatego,

e mapowanie genetyczne z wykorzystaniem progra-
mow komputerowych,

* mapowanie cytogenetyczne klonéw BAC w chro-
mosomach metoda BAC-FISH,

* genotypowanie przez sekwencjonowanie (GBS),

e Droplet Digital PCR.

e analiza zmiennosci genetycznej tubinu biatego,

e generowanie markerow molekularnych sprzezo-
nych z cechami o znaczeniu rolniczym oraz ocena
przydatnosci tych markeréw do selekcji pozadanych
genotypdw w pracach hodowlanych.
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Lokalizacja genetyczna i fizyczna markeréw
molekularnych w grupie sprzezen mapy
genetycznej tubinu waskolistnego

Wizualizacja syntenii pomiedzy sekwencja
klonu BAC z tubinu waskolistnego repre-
zentujgcego region genomu bogaty w geny
a sekwencjami chromosomow soi. Ksigzkie-
wicz i in., BMC Genomics 2013, 14:79
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Nawrot

biektami badawczymi sa roéliny straczkowe, przede wszystkim groch, tubiny i ledZwian, jako Zrodfo biatka
w zywieniu ludzi i zwierzat. Cztonkowie zespotu sg kuratorami krajowych kolekcji tych gatunkéw i miedzynaro-
dowych baz danych. Prace Zespotu dotyczg mapowania genetycznego oraz poszukiwania loci cech uzytkowych
i ich markeréw przydatnych w selekcji. Mapy wykorzystywane sg w analizach poréwnawczych genomow gatunkow

z rodziny Fabaceae. Lokalizowane s3 zaréwno nowe geny, selekcjonowane podczas badar zasobéw kolekcyjnych, jaki
i loci cech ilosciowych np. elementéw struktury plonu, sktadu chemicznego nasion (w tym zwigzki antyzywieniowe
— alkaloidy, oligosacharydy, B-ODAP), odpornosci na choroby (Fusarium spp., Colletotrichum spp., Ascochyta spp.)
i przebiegu proceséw fizjologicznych. W wytwarzanym materiale dazy sie do piramidyzacji gendw cech uzytkowych.
W realizowanych projektach dotyczacych identyfikacji i analizy funkcjonalnej gendw cech uzytkowych wykorzystuje
sie nowoczesne techniki np. sekwencjonowanie nowej generacji (RNA-seq) i real-time PCR.

Profil badawczy:

analiza zmiennosci fenotypowej i molekularnej
gatunkdéw z rodzajéw Lathyrus, Lupinus i Pisum
w kolekcjach zasobow genowych,

lokalizacja nowych gendw i konstruowanie map
genetycznych dla przedstawicieli Lupinus spp.
i Pisum spp.,

charakterystyka i mapowanie loci cech ilosciowych
u wybranych gatunkéw,

mapowanie poréwnawcze genomow uprawnych
roslin straczkowych z gatunkami modelowymi.

Metody:

metody molekularne w grochu i tubinie, w tym
RNA-seq i real-time PCR,

analizy sprzezen i crossing-over w mapowaniu
genow i loci cech ilosciowych,

chromatografia gazowa w oznaczaniu zawartosci
alkaloidow,

testy fitopatologiczne dla patogendw grzybo-
wych,

metody statystyczne w analizie korelacji cech plo-
notwdrczych i warunkow srodowiska.
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Fenotyp nowych gendw zlokalizowanych na
chromosomach Pisum (coch>het — heterophy-
lus, And — Anthocyanin dots, fa2 — fasciata,
crw- cream wings)
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rodzajowych zboz, jak réwniez form substytucyjnych, substytucyjno-translokacyjnych i introgresywnych w ob-

rebie pszenzyta (X Triticosecale), pszenicy (Triticum aestivum) oraz zyta (Secale cereale). Celem badar jest pozna-
nie struktury genomu uprawnych form wymienionych gatunkow zbdz oraz mieszaricow miedzyrodzajowych tych form
z gatunkami dzikimi, takimi jak: kozience (Aegilops spp.) i perz (Agropyron spp.). Gtdwnymi kierunkami prowadzo-
nych prac s3: (i) pordwnanie struktury genoméw wchodzgcych w sktad pszenicy, pszenzyta oraz zyta; (ii) poznanie
procesu ewolucji genomdéw wybranych gatunkdw plemienia Triticeae oraz (iii) okreslenie organizacji strukturalnej
miejsc translokacji chromosomowych. Badania koncentruja sie rowniez nad poszerzeniem zmiennosci genetycznej
wymienionych gatunkow zbdz poprzez introgresje nowych gendw istotnych dla procesu doskonalenia wartosci
uzytkowej oraz tolerancji na biotyczne i abiotyczne czynniki srodowiska.

Zespéf zajmuje sie teoretycznymii praktycznymi aspektami tworzenia mieszaficow miedzygatunkowych i miedzy-

Profil badawczy: Metody:
* badania nad introgresja genow odpornosci na grzyby « metody cytogenetyki molekularnej (GISH, FISH),
patogeniczne pochodzacych z gatunkow Aegilops o markery molekularne (SRR, STS) i izoenzyma-

spp. i Agropyron spp. do pszenicy i pszenzyta,

¢ analiza struktury chromosomaéw gatunkoéw z rodzaju
Aegilops,

e badanie syntezy, stabilnosci cytogenetycznej i skta-
du wtdrnych form pszeniczno-zytnich z introgresja
chromatyny Triticum monococcum,

tyczne (endopeptydazy),
e kultury pylnikowe,
s  klonowanie w wektorach plazmidowych,

e testyinokulacyjne w warunkach polowychioce-
na badanych genotypdéw (markery fenotypowe).

¢ identyfikacja molekularna gendéw odpornosci na
rdze brunatng, maczniaka prawdziwego i tamliwosé
podstawy Zdzbta u pszenicy i pszenzyta,

* poszukiwanie, tworzenie, ocenaigromadzenie zrodet
odpornosci na fuzarioze ktosow u pszenicy i pszen-
zyta.
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Chromosomy mitotyczne roslin mieszaricowych Ae. ovata x S. cereale badane metoda (a) FISH z sondami pSc119.2. (kolor
zielony) i pAsl (kolor czerwony) oraz (b) mcGISH pozwalajacg wyrdzni¢ genomy: U (kolor czerwony), M (kolor zielony)
i R (kolor niebieski)
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WYDAWNICTWO

1960 roku Profesor Stefan Barbacki zato-

zyt, przy owczesnym Zaktadzie Hodowli

Roslin Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu,
pierwsze polskie czasopismo genetyczne wydawa-
ne w jezyku angielskim - Genetica Polonica. Do roku
1964 byto ono poswiecone wytacznie problematyce
roslinnej. W 1995 roku czasopismo zmienito nazwe
na Journal of Applied Genetics (JAG). W 2004 roku
dyrekcja Instytutu Genetyki Roslin Polskiej Akade-
mii Nauk — wtasciciela czasopisma — podpisata z Za-
rzadem Polskiego Towarzystwa Genetycznego oraz
Polskiego Towarzystwa Genetyki Cziowieka poro-
zumienie o wspotpracy a na okfadce czasopisma od
nr 3/2004 r. pojawita sie informacja, ze jest ono po-
pierane przez oba Towarzystwa. Od 2011 roku cza-
sopismo wydawane jest na platformie niemieckiego
wydawnictwa Springera. Dzieki staraniom profesora
Marka Switoriskiego, redaktora naczelnego JAG od
2000 roku, oraz redaktorow dziatowych czasopismo
wypracowato wspoétczynnik wptywu (IF) wynoszacy
za 2013 rok 1,902.
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LOKALNY PUNKT KONTAKTOWY DS. PROGRAMOW RAMOWYCH
UNII EUROPEJSKIEJ

mowych Unii Europejskiej dziata w IGR PAN od
1 stycznia 2013 roku. Punkt prowadzony jest
przez Sekretarza Naukowego IGR PAN — dr Anng Sta-
chowiak-Szrejbrowska. Nalezy on do sieci 12 punk-
téw kontaktowych, dziatajagcych w gtownych jednost-
kach naukowo-badawczych na terenie Wielkopolski

| okalny Punkt Kontaktowy ds. Programow Ra-

i Ziemi Lubuskiej, koordynowanych przez Regionalny
Punkt Kontaktowych ds. Programow Ramowych UE.
Celem LPK jest prowadzenie dziatari informacyjno-
-szkoleniowych na rzecz zwiekszenia uczestnictwa
w 7. Programie Ramowym (2007-2013) i Horyzoncie
2020 (2014-2020).Wtasne doswiadczenie w pozyski-
waniu i realizowaniu projektéw wspétfinansowanych

ze $rodkéw Unii Europejskiej oraz indywidualna ana-
liza poszczegblnych przypadkdw pozwala skutecznie
pomagaé¢ naukowcom w pozyskiwaniu srodkéw unij-
nych na prowadzenie badan naukowych.

* X %




SUKCESY INSTYTUTU GENETYKI ROSLIN PAN

Utworzenie Zaktadu Zintegrowanej Biologii Roslin

lutym 2014 roku Instytut Genetyki Roslin

PAN w Poznaniu podpisat z Komisja Europej-

ska umowe na realizacje 5-letniego projektu
dotyczacego utworzenia Katedry Europejskiej Przestrze-
ni Badawczej. Projekt zatytutowany ,The creation of the
Department of Integrative Plant Biology” (Utworzenie
Zaktadu Zintegrowanej Biologii Roslin, akronim BIO-TA-
LENT) finansowany jest w ramach pilotazowego konkur-
su 7. Programu Ramowego (FP7-ERA Chairs-Pilot Call-
2013). lest to jedyny tego typu projekt w Polsce.
Projekt finansuje zatrudnienie wybitnego naukowca
(ERA Chair holder) wraz z miedzynarodowym zespofem.
Celem projektu jest podniesienie poziomu naukowego
oraz zwiekszenie intensywnosci wspotpracy miedzyna-
rodowej i miedzysektorowej, a zatem poprawa widocz-
nosci Instytutu zardwno w kraju, jak tez za granica.
W Zaktadzie Zintegrowanej Biologii Roslin zatrudnionych
bedzie 8 osdb: kierownik, 4 naukowcdw na roznych eta-
pach kariery naukowej oraz 2 doktorantéw, z ktdrych
co najmniej jeden bedzie wykonywat badania w formie
doktoratu przemystowego. Ponadto przez trzy ostatnie
lata trwania projektu zatrudniony zostanie broker inno-
wacji, ktorego zadaniem, bedzie pomoc w komercjali-
zacji wynikow badari uzyskanych przez pracownikow
Instytutu.
Budzet projektu: 2396 248 Euro
Whktad Unii Europejskiej: 1935 839 Euro

Gtéwne cele projektu:

e aktualizacja polityki w dziedzinie badan i wspotpracy
wewnetrznej i zewnetrznej;

e inwestycja w kapitat ludzki poprzez zatrudnianie do-
Swiadczonych naukowcow i tworzenie nowej genera-
cji europejskich naukowcow;

Projekt POLAPGEN-BD

nstytut Genetyki Roslin Polskiej PAN jest koordyna-
torem projektu POLAPGEN-BD realizowanego przez
konsorcjum, w sktad ktérego wchodzi 10 jednostek
naukowych oraz dwie firmy hodowlane. Projekt fi-
nansowany jest w ramach Dziatania 1.3, poddziatania
1.3.1 Programu Operacyjnego Innowacyjna Gospo-
darka 2007-2013, w obszarze tematycznym ,Postep

e wzmocnienie doskonatosci naukowej;

e poprawienie zdolnosci do prowadzenia nowocze-
snych badan poprzez zakup najnowszych urzadzen
i oprogramowania;

e zwiekszenie widocznosci Instytutu oraz wspdtpracy
miedzynarodowej i miedzysektorowe;j;

e zwiekszenie wspdtczynnika sukcesu w uzyskiwaniu
projektéw finansowanych w ramach programu ,Ho-
ryzont 2020".

Gtéwne cele projektu BIO-TALENT beda realizowane

przez nastepujace cele szczegdtowe:

e poprawa organizacji badan i zarzadzania nimi;

e wzmocnienie kapitatu ludzkiego;

e podniesienie kompetencji naukowych kadry IGR PAN;

e skuteczne wprowadzenie w zycie interdyscyplinarne-
go podejscia do badan naukowych;

e stworzenie silnej sieci powigzan z najlepszymi osrod-
kami naukowymi w kraju i na $wiecie;

e podjecie wspdtpracy z partnerami z sektora publicz-
nego;

e organizacja seminaridw i spotkan dla szerokiego za-
kresu odbiorcow (naukowcy, hodowcy, przedstawi-
ciele przemystu, wiadze regionalne);

e lepsza integracja z Europejska Przestrzenig Badaw-
cza poprzez wzmocnienie istniejgcych powigzan oraz
nawigzanie nowych kontaktéw z wiodgcymi Europej-
skimi osrodkami prowadzacymi badania z zakresu
genetyki i genomiki roslin, odpornosci na stresy oraz
bioinformatyki;

e zwiekszenie uczestnictwa Instytutu w projektach kon-
sorcjalnych finansowanych ze srodkéw Unii Europej-
skiej.

biologiczny w rolnictwie i ochrona srodowiska”. Idea
projektu powstata w wyniku wielu dyskusji z naukow-
cami i hodowcami na temat obserwowanego coraz
wiekszego przesuszenia $rodowiska przyrodniczego
w Polsce, szczegdlnie na Nizu Polskim, co przejawia
sie coraz wiekszymi deficytami wody w glebie. Przed-
miotem projektu jest zatem odpornosc zbdz na susze,




o

a jego gtéwnym celem — dostarczenie narzedzi, ktore
umozliwityby prowadzenie hodowli w kierunku form
odpornych na niedobdr wody, co w konsekwencji po-
winno doprowadzi¢ do przyspieszenia postepu biolo-
gicznego w rolnictwie i zwiekszenia konkurencyjnosci
polskich firm hodowlanych. Prowadzone w ramach
projektu badania i powstate w ich wyniku opracowa-
nia dotycza gtdwnie jeczmienia jarego, ktéry ma naj-
wieksze znaczenie wsrdd zbdz jarych. Podstawa do
opracowania nowych narzedzi biotechnologicznych
dla hodowli byta zaréwno wiedza juz posiadana, jak
i zdobywana w trakcie realizacji projektu, dotyczaca
ksztattowania sie cech morfologicznych, anatomicz-
nych, fizycznych i fizjologicznych u roslin jeczmienia
jarego rosngcych w warunkach kontrolnych i podda-
nych stresowi suszy, w powigzaniu z analizg odpowie-
dzi roslin na stres suszy na poziomie molekularnym.
Ponadto utworzony zostat katalog form jeczmienia
(odmian i linii mogacych stanowi¢ materiat wyjscio-
wy do hodowli), zawierajgcy informacje o cechach,
genach i parametrach determinujgcych odpornosé na
SUSZE.

System Prognozowania Epidemii Choréb (SPEC)

1998 roku, w ramach projektu IMASCO-

RE, finansowanego przez Komisje Euro-

pejskg w 4. Programie Ramowym, zespot
z Pracowni Genetyki Odpornosci IGR PAN, tworzacy
obecnie Zespdt Fitopatologii Molekularnej, zakupit
putapke wolumetryczng typu Hirsta. Od tego czasu
w IGR PAN prowadzone sg badania dotyczace ter-
minu i stezenia zarodnikow grzybow rodzaju Lepto-
sphaeria wywotujgcych sucha zgnilizne kapustnych
u rzepaku. Badania z zakresu epidemiologii zostaty po
siedmiu latach wdrozone do praktyki rolniczej w for-
mie Systemu Prognozowania Epidemii Choréb (SPEC).
Jest to pierwsze w Polsce, systematycznie wykony-
wane badanie stezenia zarodnikow grzybow L. macu-
lans i L. biglobosa w powietrzu, w réznych regionach
geograficznych kraju. Monitoring prowadzony jest co
roku, w okresie najwiekszego zagrozenia chorobo-
wego, tj. wiosng od poczatku marca do korica maja
oraz jesienig od poczatku wrzesnia do korica listopa-
da. System dziata nieprzerwanie od wrzesnia 2004

W wyniku realizacji projektu POLAPGEN-BD Insty-
tut Genetyki Roslin PAN zostat laureatem programu
Symbol 2013 prowadzonego przez redakcje Monitora
Rynkowego w Dzienniku Gazeta Prawna i otrzymat ty-
tut oraz certyfikat Euro Symbolu Innowacji 2013.

EURO
SYMBOL
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2013

MONITORRYNKOWY
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roku i obejmuje obszar catej Polski. Celem systemu
jest wspomaganie rolnikéw w podejmowaniu decy-
zji dotyczacej ochrony chemicznej rzepaku ozimego
przed sucha zgnilizng kapustnych oraz optymalizacja
zabiegow fungicydowych w tej uprawie. Informacje
0 obecnosci i stezeniu inokulum pierwotnego pato-
genow stuza wspieraniu decyzji o ochronie roslin,
poprzez zalecanie terminu zastosowania zabiegow
w zaleznosci od ryzyka porazenia roslin, uwarunko-
wanego obecnoscig i stezeniem zarodnikow.

Monitoring aerobiologiczny prowadzony jest obecnie
w dziewieciu punktach badawczych znajdujacych sie
w réznych regionach uprawy rzepaku w Polsce. Ak-
tualne dane s3 bezptatnie przekazywane rolnikom.



Koszty dziatania systemu ponosi komercyjna firma
DuPont Poland, ktéra wraz z IGR PAN jest wspdtwta-
scicielem catego Systemu, a takie znaku towarowego
SPEC, zastrzezonego od 2013 roku na terenie Polski
oraz catej Unii Europejskiej.

System SPEC kierowany jest przede wszystkim do
rolnikéw oraz stuzb panstwowych i firm zajmujacych
sie doradztwem rolniczym, a takze do dystrybutoréw
$rodkéw ochrony roélin i innych oséb dziatajacych
w sektorze rolniczym. Wyniki badan przekazywane sa
za pomoca edukacyjnej strony internetowe] (www.
spec.edu.pl) i komercyjnej strony internetowe] (www.
dupont.pl), a takze za posrednictwem poczty elektro-
nicznej i wiadomosci tekstowych SMS. Prognozy oraz
dane podsumowujace uptywajacy sezon s3 takze
prezentowane w prasie rolniczej. Do wrzesnia 2014
roku na edukacyjng strone internetows systemu
SPEC odnotowano ponad 33 tys. wejsc. Strona ta jest

Human Resources Excellence in Research

dniu 20 stycznia 2014 r. Instytut Genetyki

Roslin PAN zostat wyrdzniony przez Komi-

sjg Europejska prestizowym znakiem ,,Hu-
man Resources Excellence in Research” (HR Excellen-
ce in Research). Wyrdinienie to oznacza, iz Instytut
spetnia zalecenia zawarte w Europejskiej Karcie Na-
ukowca oraz Kodeksie postepowania przy rekrutacji
pracownikow naukowych (tzw. Karta i Kodeks).
Karta opisuje prawa, zakres obowigzkéw i uprawnie-
nia jakim podlegajg naukowcy, jak réwniez zatrud-
niajace ich instytucje oraz podmioty zapewniajace
$rodki na finansowanie badan naukowych. Natomiast
Kodeks reguluje zasady rekrutacji pracownikow, kté-
rych instytucje powinny przestrzega¢, zapewniajac
rowne traktowanie wszystkich pracownikow.
Przyznawanie znaku HR Excellence in Research jest
jednym z dziatari Komisji Europejskiej w ramach stra-
tegii Human Resources Strategy for Researchers, na-
kierowanej na zwiekszanie atrakcyjnogci warunkow
pracy naukowcow w Unii Europejskiej. Komisja Eu-
ropejska promuje takie instytucje wéréd érodowiska

dostepna w dziesieciu jezykach europejskich (polski,
angielski, niemiecki, francuski, rosyjski, ukrairski,
biatoruski, litewski, szwedzki oraz czeski), a takze

w j. chifiskim. Na komercyjng podstrone SPEC na stro-
nie firmy DuPont odnotowano 82 tys. wejsé. Do rolni-
kéw, producentéw rzepaku, dystrybutordw érodkéw
ochrony roslin oraz doradcow rolnych i innych oséb
zainteresowanych wynikami badan wystano okotfo 55
tys. wiadomosci email oraz prawie 87 tys. wiadomo-
sci tekstowych SMS zawierajgcych komunikaty o ak-
tualnym stezeniu inokulum patogenéw w powietrzu
danego regionu. Z rolnikami nawigzywany jest takze
kontakt bezposredni na targach branzowych oraz
Dniach Pola. Obok dwdéch systeméw dziatajacych
w USA, SPEC jest na swiecie trzecim co do wielkosci
systemem wspierania decyzji, wykorzystujgcym me-
tody aerobiologiczne. W 2013 roku uzyskat wyrdinie-
nie Ministra Rolnictwa i Rozwoju Wsi.

naukowego, ktore zapewniajg naukowcom najlepsze
warunki pracy i rozwoju. Dotychczas prawo do wyko-
rzystywaniu znaku HR Excellence in Research Komi-
sja Europejska przyznata 170 instytucjom naukowym
z 23 krajow w Europie, w tym w Polsce — Fundacji na
Rzecz Nauki Polskiej, Instytutowi Biologii Doswiad-
czalnej im. M. Nenckiego PAN oraz Miedzynarodowe-
mu Instytutowi Biologii Molekularnej i Komdrkowej
w Warszawie.

HR EXCELLENCE IN RESEARCH
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