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Dr hab. Henryk Bujak prof. nadzw.

Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu

Ocena osiagnie¢ naukowo-badawczych, dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego
oraz wspolpracy migdzynarodowej Pani dr Beaty MySkow ubiegajacej si¢
0 nadanie stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych,

w dyscyplinie agronomia

Pani dr Beata Myskow w latach 1990-1995 odbyta studia na kierunku Biologia na
Uniwersytecie Szczecinskim uzyskujac stopien magistra po obronie pracy pt. ,,Analiza
struktury genetycznej malza Dreissena polymorpha Pall. z jezior Pomorza Zachodniego”
wykonanej pod kierunkiem prof. dr hab. R Zielinskiego. Bezposrednio po ukonczeniu
studiow magisterskich rozpoczeta stacjonarne studia doktoranckie na Akademii Rolniczej w
Szczecinie pod opicka naukowa prof. dr hab. Piotra Masojcia. W roku 2000 uzyskata stopien
doktora nauk rolniczych w dyscyplinie agronomia na podstawie rozprawy wykonanej pod
kierunkiem prof. dr hab. Piotra Masojcia pt. ,,Konstruowanie mapy genetycznej zyta przy
wykorzystaniu markerow molekularnych — RAPD 1 izoenzymow”. W tym tez roku zostala
zatrudniona na stanowisko adiunkta w Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Ro$lin
Akademii Rolniczej w Szczecinie obecnie Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny,

gdzie kontynuuje swoje badania.

* Ocena osiggnigcia naukowego przedstawionego w formie monografii

Przedstawione do oceny osiagnigcie naukowe dr Beaty Myskow to monografia
opublikowana przez Wydawnictwo Uczelniane Zachodniopomorskiego Uniwersytetu
Technologicznego w Szczecinie, zatytutlowana ,,Identyfikacja loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujacych wczesno$§¢ 1 podatno$§¢ na porastanie u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zaggszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL)”. Opracowanie liczy 84 strony druku, w tym 22 tabele, 8 rysunkow i 118
pozycji literatury oraz streszczenia w jezyku angielskim i niemieckim.

Przedstawiona do oceny monografia mimo rozbudowanej czgéci eksperymentalnej i
wynikajacej z tego bogatej dokumentacji wynikow jest napisana w sposob przejrzysty i

syntetyczny w uktadzie ogélnie przyjetym dla tego typu opracowan. Wstep i cel pracy w
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sposob przekonywujacy uzasadniaja potrzebe badan okre§lonych w tytule pracy. W
merytorycznej ocenie rozprawy na podkreslenie zastuguje zgromadzenie najnowszych pozycji
pi$miennictwa zagranicznego i krajowego oraz syntetyczne ich omowienie we wstepie |
przegladzie literatury. We wstepie przedstawiony zostat dotychczasowy stan wiedzy na temat
uwarunkowan genetycznych wczesno$ci oraz podatnosci na porastanie nie tylko zyta, ale takze
innych zbdz, u ktérych genetyczna kontrola tych zjawisk jest lepiej poznana.

Celem pracy bylo wykorzystanie silnie zaggszczonych map genetycznych zyta do
identyfikacji loci cech ilosciowych (QTL) odpowiedzialnych za wezesno$¢ (termin kloszenia i
termin kwitnienia) i1 porastanie pozniwne oraz wytypowanie markerow molekularnych
sprzezonych z loci genaméw warunkujacymi te cechy. Ponadto Autorka postanowita zbadac¢
zalezno$ci wystepujace pomigdzy wezesnos$cia a porastaniem ziaren zyta.

Postawienie sobie ambitnego celu bylo mozliwe dzigki wczesniej zdobytemu przez
Habilitantke w trakcie pracy w Katedrze, do§wiadczeniu oraz posiadaniu map genetycznych
zyta, ktore wczesniej byly stopniowo zgeszczane. Byly to mapy genetyczne utworzone dla
populacji mapujacych pokolenia F, oraz wyprowadzonych z nich populacji rekombinacyjnych
linii wsobnych (RIL).

W rozdziale przeglad piSmiennictwa Kandydatka przedstawia wyniki badan nad
genetyczng kontrola terminu 1 catego procesu kwitnienia zar6wno u zyta, jak 1 innych roslin, w
tym prowadzonych na modelowej roslinie Arabidopsis thaliana. Wyniki rozlicznych badan
wykazaly odmienno$¢ gendéw warunkujacych te procesy u Arabidopsis, ryzu i zbdz, co
Swiadczy o roznej drodze ewolucji tych grup roslin oraz konieczno$ci prowadzenia oddzielnych
badan dotyczacych lokalizacji genow odpowiedzialnych za te procesy. Proces kwitnienia jest
bardzo ztozony 1 bierze w nim udzial wiele grup gendw zwiazanych z wernalizacja, reakcja na
fotoperiod oraz inne niezwigzane z odpowiedzia na temperaturg czy $wiatlo.

Istnieje wiele prac wskazujacych na istnienie kilku gendéw glownych odpowiedzi na
fotoperiod 1 wernalizacj¢ u pszenicy i jeczmienia. Udato si¢ zmapowac gtéwne loci genéow Vrn
(odpowiedzi na fotoperiod) na krotkim ramieniu drugiej pary chromosoméw u pszenicy i
jeczmienia, ale sposob ich dziatania jest odmienny. Poza gtéwnymi loci Ppd i Vrn w genomach
jeczmienia 1 pszenicy odnotowano takze obecnos¢ dodatkowych loci wrazliwosci na
temperaturg 1 $wiatlo. Podobnie jak u pszenicy, takze u zyta zlokalizowano liczne QTL terminu
ktoszenia 1 wczesnosci. W roznych populacjach mapujacych wykazano ich obecno$¢ na
wigkszosci chromosoméw. Podlegaja one jednak dodatkowo modyfikujacym wplywom

srodowiska.



Badania prowadzone u zyta z wykorzystaniem map genetycznych pozwolity na
wykrycie czterech loci zwiazanych z terminem kwitnienia, z ktorych jeden byt odpowiedzialny
za wernalizacje (Vrnl), drugi za fotoperiod (Ppdl), a dwa kolejne za wczesnos¢. QTL
kontrolujace termin wczesnosci zmapowano na réznych chromosomach (4R, 5R, 6R i1 7R),
jednak jak do tej pory nie udato si¢ w pelni pozna¢ obszaréw genomu zyta odpowiedzialnych za
kontrolg procesu kloszenia i kwitnienia.

Kolejnym waznym zagadnieniem podjetym w pracy jest zbadanie genetycznych
mechanizméw kontrolujacych pozniwne porastanie ziaren (PHS). Straty plonu zbdz
spowodowane porastaniem siggaja w Polsce $rednio 5-10% ogodlnej produkceji, a jednym z
waznych kierunkéw programow hodowli zyta jest uzyskanie odmian odpornych na kietkowanie
ziaren w klosach. W efekcie prac dazacych do skrocenia okresu spoczynku ziaren i wyrownania
wschodow zwigkszona zostata podatno$é na porastanie. Porastanie jest zjawiskiem bardzo
zlozonym, ktore zalezy od wielu czynnikoéw zarowno genetycznych, morfologicznych,
fizjologicznych, biochemicznych, srodowiskowych, w tym klimatycznych i troficznych oraz
technologii uprawy.

Podobnie ztozone jest genetyczne podtoze porastania, ktore ma charakter wielogenowy.
Powszechnym sposobem jego analizy jest poszukiwanie regionow genomu zawierajacych QTL
kontrolujace odpornos¢ na porastanie (PHS) lub QTL okresu spoczynku, liczby opadania (FN)
czy tez aktywnosci a-amylazy (AA). Istnieje wiele metod bezposrednich i posrednich
okreslania odpornosci na porastanie, a zastosowana metoda moze mie¢ wptyw na wyniki
mapowania QTL. U zyta poszukiwane sa regiony genomu odpowiedzialne za porastanie i
powiazang z nim aktywno$¢ a-amylazy z wykorzystaniem réznych populacji mapujacych.
Podobnie, jak u pokrewnych gatunkéw zbdz, w dziedziczeniu odpornosci na porastanie u zyta
bierze udziat zespot licznych loci, rozmieszczonych na wszystkich siedmiu chromosomach. Jest
on ztozony z niewielkiej liczby QTL gtownych i licznych genéw o mniejszym znaczeniu. Na
istniejacych mapach genetycznych zlokalizowano QTL-e regulujace odpornos¢ na porastanie i
kontrolujace aktywnos$¢ a-amylazy, a takze potwierdzono zgodno$¢ pomiedzy mapami
obejmujace niektore wspolne rejony kontrolujace PHS i aktywno$¢ o-amylazy. Ponadto
niektore grupy loci wykazuja niealleliczne interakcje genowe.

Brak jednoznacznych informacji o lokalizacji gendéw kontrolujacych wczesno$¢ i
podatno$¢ na porastanie ziaren u zyta w pelni uzasadniaj podjecie tego waznego i1
skomplikowanego tematu badan, a uzyskane wyniki wnosza nowa wiedz¢ na temat genetycznej

kontroli tych procesow.



W rozdziale ,,Materiat i metody” podany zostal opis materiatéw badawczych, metod
prowadzenia do$wiadczen, ocen fenotypowych (wczesnosci kloszenia 1 porastania
pozniwnego), izolacji DNA i analiz molekularnych, statystycznego opracowania wynikow oraz
mapowania genetycznego i identyfikacji QTL. Material badawczy stanowity otrzymane
wczesniej W Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin ZUT w Szczecinie cztery
populacje rekombinacyjnych linii wsobnych zyta (RIL).

Wezesno$¢ roslin oceniano na podstawie ktoszenia i kwitnienia. Wczesno$¢ ktoszenia
(HE) okreslono w skali 9-cio stopniowej, a termin ktoszenia (HD) jako date, kiedy potowa
ktosow byta catkowicie wysunigta z pochew lisciowych, natomiast termin kwitnienia (FT)
okreslono jako datg¢ zakwitnigcia (otwarcia kwiatkow i wysunigcia pylnikdw) pierwszego
sposrod ktoséw wszystkich roslin danej linii. Oceny podatno$ci na przedzniwne porastanie
ziarniakéw w ktosach (PHS) w dokonywano w warunkach prowokacyjnych.

Watpliwosci co do tych ocen moze jedynie budzi¢ zbyt mata, dla niektorych genotypow,
liczba ziaren czy klosow poddanych obserwacjom (ponizej 10). W takich przypadkach
obliczone $rednie dla populacji obarczone moga by¢ duzym btedem.

Mapowanie genetyczne przeprowadzono za pomoca programu JoinMap 3.0
wykorzystujac segregacje markerow DArT oraz markeréw PCR (RAPD, STS, SCAR, SSR).
Ta druga grupa markeréw umozliwila identyfikacj¢ grup sprzezen. Do lokalizacji QTL uzyto
programu WinQTLCartographer 2.5, ktéry umozliwil identyfikacj¢ QTL na mapach, na ktorych
odleglosci mapowe byly mniejsze niz 1 ¢cM. Analiza statystyczna uzyskanych wynikow nie
budzi zastrzezen.

W rozdziale Wyniki dr B. Myskow prezentuje rezultaty przeprowadzonych
eksperymentdéw, analiz molekularnych, skonstruowane cztery mapy genetyczne obejmujace
wszystkie chromosomy zytnie wraz z wyznaczonymi QTL-ami dla wczesnosci I porastania
ziarna oraz analiz¢ sprzgzen markerow z wykrytymi QTL-ami. Podsumowanie stanowi bardzo
wnikliwa dyskusja uzyskanych wynikow na tle bogatych danych literaturowych, ktora zostata
przeprowadzona w kolejnym rozdziale. Uzyskane dane liczbowe zostaly poddane analizie
statystycznej, co nie tylko uwiarygodnia wyniki, ale pozwala na ich pelniejsza i prawidlowa
interpretacj¢, a w konsekwencji tego na sformulowanie prawidlowych wnioskow. Jasny i
czytelny podzial rozdzialow Wyniki oraz Dyskusja na podrozdzialy w znacznym stopniu
utatwia $ledzenie efektow poszczegolnych, wnikliwie przeanalizowanych danych liczbowych.

Na podstawie uzyskanych wynikéw Habilitantka przedstawita 9 jasno sprecyzowanych
wnioskow koncowych. Bogaty material do§wiadczalny pozwolit na wyciagnigcie utylitarnych

wnioskow, ktdre moga przyczyniaja si¢ do lepszego zrozumienia mechanizméw genetycznych
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kontrolujacych wczesno$¢ u zyta, a zwtaszcza termin kloszenia i kwitnienia oraz odpornos¢ na
porastanie ziaren. Wyniki te moga by¢ wykorzystane w hodowli nowych, wysokoplennych i
odporniejszych na porastanie odmian zyta o wysokich walorach technologicznych przydatnych
dla celow piekarniczych. Wnioski z badan znajduja oparcic w dokumentacji wynikow i sa
prawidtowo sformutowane.

Prace konczy wykaz literatury skladajacy si¢ ze 118 pozycji piSmiennictwa, w tym
zdecydowana wigkszo$¢ stanowia pozycje obcojezyczne (92%). Prace najnowsze
opublikowane od 2000 roku to 93 pozycje wykazu literatury (78%).

Wykorzystywanie przez Habilitantke do mapowania markeréw DArT wspolnie z
markerami innego typu, stworzylo mozliwo§¢ uzyskania bardzo silnie zaggszczonych i
rozbudowanych map genetycznych zyta. Mapy skonstruowane w ramach przeprowadzonych
badan osiagnety dhugosci od 714 do 1381 cM, przy liczebnosciach markeréw od 1292 do 1625.
Mapy poszczegdlnych chromosomow liczyty od 123 do 304 markerow. Liczebnos¢ markerow
na przedstawionych mapach byla nizsza niz w innych pracach, czego przyczyna mogto byc
zastosowanie ostrzejszych kryteriow selekcji markerow. Zwracano szczegodlng uwage, aby
zmapowane markery posiadaty segregacje nie odbiegajace od modelu jednogenowego, pomimo
ze populacje RIL charakteryzuja si¢ zwielokrotniong liczba podzialdow mejotycznych, a tym
samym zwigksza si¢ czgstoSci genotypow pochodzenia rekombinacyjnego w pordwnaniu z
pokoleniem F,. Dlugosci otrzymanych map genetycznych na podstawie populacji RIL byly
krotsze od mapy zyta populacji F,, ale zawieraty ponad 2,5-krotnie wigcej marker6w, co mozna
tlumaczy¢ zastosowaniem przy ich konstruowaniu funkcji regresji (ang. regression mapping )
zamiast powszechnie stosowanej funkcji najwigkszego prawdopodobienstwa (ang. maximum
likelihood). Otrzymane cztery mapy genetyczne, mimo zastosowania jednakowego algorytmu
do ich konstrukcji, r6znity si¢ migdzy soba dlugoscia, co jednak nie miato wplywu na liczbg
markerow.

Nalezy podkreslic wysoka skuteczno$§¢ mapowania, uzyskang zarowno dla markerow
DArIT (77,4%), jak i dla markeréw RAPD (75,8%.) Z uzyskanych 66 markerow RAPD 11
wykato niezgodno$¢ z jednogenowym modelem dziedziczenia, a kolejnych 5 wyeliminowano w
procesie mapowania (nie zostaly wtaczone w sktad zadnej z grup sprzgzen). Uzyskane markery
charakteryzowatly si¢ wysoka, wynoszaca 80,6%, transferowalno$cia, czyli skutecznoscia w ich
przenoszeniu miedzy réznymi mapami. Otrzymanie silnie zageszczonych map genetycznych
na podstawie czterech populacji o zréznicowanym pochodzeniu stalo si¢ warto$ciowym |
wydajnym narzgdziem do analizy porownawczej QTL. Nalezy podkresli¢, ze na liczbg

wykrywanych QTL istotny wptyw miat stopien pokrycia i zaggszczenia mapy genetycznej.
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Geny kontrolujace wczesnos¢ u zyta zostaty zlokalizowane na wszystkich chromosomach.
Cennym odkryciem jest okre§lenie obecnosci nowych genéw 1 QTL wczesnosci
zlokalizowanych na chromosomach 1R i 3R. Przedstawione wyniki badan pozwolity na
zmapowanie na chromosomie 1R, w zaleznosci od populacji mapujacej, od trzech do pigciu
QTL wczesnosci. Sposrod nich trzy QTL zawieraly loci kontrolujace termin kwitnienia, a dwa
wczesnos¢ kloszenia. Poniewaz czg$¢ QTL stanowity fragmenty chromosoméw wspdlne dla
dwoch lub trzech mieszancow, tacznie wykryto 10 roéznych obszaréw kontrolujacych
wczesno$¢ u zyta. Na mapie chromosomu 3R zlokalizowano natomiast od dwoch do pigciu
regionéw, zawierajacych loci zwiazane z wczesnoscia kloszenia. Potwierdzono ponadto
obecno$¢ QTL wcezesnosci na chromosomach 4R i 7R. Wykryto znacznie mniejsza liczbg QTL
determinujacych termin kloszenia niz QTL warunkujacych wczesno$¢ kloszenia. Ponadto
wykazano tylko czesciowe pokrycie si¢ QTL z obu grup, co wskazuje na istnienie znaczacych
réznic migdzy zestawami genéw kontrolujacych termin kloszenia i kwitnienia. Udato sig takze
okresli¢ markery sprzezone z tymi loci, przy czym najbardziej powtarzalne byly one dla
wykrytych po raz pierwszy lokalizacji na chromosomie 1R. Najwazniejsze dla determinacji
wczesnosci sa QTL z chromosoméw IR (QHelR- -L3 = QHelR-M2 = QHelR-S1 ), 2R
(QHe2R-M1 = QHe2R-L4 ), 4R (QHe4R-L1 = QHe4R- -S1) i 6R (QHe6R-K1 = QHe6R-M1
= QFt6R-S1).

W pracy wykazano, ze porastanie pozniwne jest bardzo ztozonym procesem
podlegajacym silnemu modyfikujacemu wpltywowi $rodowiska, a jego prawidlowe i doktadne
okreslenie w duzej mierze zalezy o liczebnosci proby, w tym wypadku od liczby kltosow i
ziaren. Proba dla populacji heterozygotycznych musi by¢ liczniejsza niz dla linii wsobnych.
Wyniki ocen fenotypowych maja wiec odzwierciedlenie w roéznych QTL kontrolujacych
porastanie w zaleznosci od przyjgtej metodyki jego okreslania. Nie wykazano wpltywu sposobu
zapylenia na oceng zmienno$ci i analiz¢ QTL porastania przedzniwnego, to znaczy, ze
uzyskano podobne wyniki dla populacji swobodnie zapylanych 1 rozmnazanych wsobnie.
Najistotniejsze dla kontroli porastania przedzniwnego sa loci zlokalizowane na chromosomach
1R, 2RI 7R.

Na podkreslenie zastuguje wykazanie wspolnej lokalizacji QTL porastania
przedzniwnego 1 wczesnosci na chromosomach IR, 2R, 6R 1 7R, co moze wskazywac, ze obie
cechy znajduja si¢ w duzej mierze pod kontrola wspolnych obszaré6w genomu zyta. Szczeg6lnie
cenne z aplikacyjnego punktu widzenia jest okreslenie na chromosomie 2R dwoch markerow
(Xpr162L250, Xpr366L570), ktore moga by¢ przydatne w programach hodowlanych zyta do

selekcji wczesnych i zarazem odpornych na porastanie genotypow.
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Na podkreslenie zashluguje doskonale opanowanie przez Kandydatke warsztatu
potrzebnego do analiz molekularnych, w tym takze programéw komputerowych
umozliwiajacych konstruowanie map genetycznych i lokalizacj¢ na nich QTL oraz metod
statystycznych potrzebnych do prawidlowego opracowywanie i interpretacji uzyskanych
wynikéw badan molekularnych i ocen fenotypowych.

Podsumowujac przedstawione do oceny osiagnigcie naukowe przestawione przez dr
Beate Myskow w postaci monografii pt. ,Identyfikacja loci cech ilosciowych (QTL)
kontrolujacych wczesno$¢ i podatno$¢ na porastanic u zyta (Secale cereale L.) z
wykorzystaniem zaggszczonych map genetycznych populacji rekombinacyjnych linii
wsobnych (RIL)” nalezy stwierdzié, ze sa one nowatorskie i wnosza wiele nowych informacji
do dotychczasowej wiedzy w dyscyplinie naukowej agronomia, a zwlaszcza na temat loci cech
ilosciowych kontrolujacych genetyczne podloze dziedziczenia wczesnosci 1 podatnos$ci na
porastanie u zyta. Wyniki badan oprocz niewatpliwie wysokiej wartosci naukowej posiadaja
takze walory aplikacyjne 1 moga zosta¢ wykorzystane w programach hodowli zyta do uzyskania

wysokoplennych odmian o podwyzszonej odpornos$ci na porastanie.

* Ocena aktywnos$ci naukowej

Dziatalno$¢ naukowa Habilitantki zwiazana jest $cisle z genetyka molekularna, a Jej
glownym przedmiotem badan jest zyto. W dorobku naukowym dr Beaty Myskow znajduja sig
prace, wykonane gltoéwnie po uzyskaniu stopnia doktora, ktére dotycza przede wszystkim
poszukiwania markeréw molekularnych genomu zyta 1 identyfikacja markeréw waznych cech
uzytkowych, ale takze zréznicowania genetycznego nicieni owadobdjczych. Tematycznie
obejmuja one nastgpujace zagadnienia:

1/ konstruowanie map genetycznych,

2/ identyfikacja loci cech ilosciowych (QTL),

3/ badania z zastosowaniem markeréw molekularnych,
4/ badanie podobienstwa genetycznego,

5/ charakterystyka molekularna nicieni owadobdjczych.

Tematyke dotyczaca pierwszego zagadnienia Autorka opublikowata w 8 oryginalnych
artykutach naukowych. Badania zwigzane z konstruowaniem map genetycznych u zyta
prowadzila na biparentalnych populacjach mapujacych pokolenia F, réznych mieszancow
oraz wyprowadzonych z tych mieszancow populacji rekombinacyjnych linii wsobnych (RIL).

W poczatkowym okresie swoich badaniach stosowata techniki markerowe z wykorzystaniem

7



metody PCR starterow o losowych sekwencjach (RAPD, ISSR, AFLP), a nastepnie
sekwencjach specyficznych dla zyta (SSR i STS). W pierwszej kolejnosci uzyskane wyniki
pozwalaly to na sukcesywne zggszczanie mapy powstatej na postawie pokolenia F, mieszanca
DS2xRXL10. Dzigki tym badaniom uzyskano najsilniej zaggszczona mape¢ genetyczna zyta,
ktora byta wykorzystywana jako referencyjna do tworzenia nowych map zyta i pszenzyta. Do
konstruowania map wykorzystywata powszechnie wowczas stosowny program MAPMAKER
3.0.

Osiagnigciem, na ktére nalezy zwrdci¢ uwage bylo opracowanie i publikacja silnie
zaggszczone] mapy genetyczne] chromosomu zyta OR, ktéora powstata jako mapa
zintegrowana z wykorzystaniem programu JoinMap 3.0.

Dr B. Myskéw koordynowata prace nad tworzeniem nowej mapy genetyczna zyta na
podstawie pokolenia F; mieszanca S120xS76. W konstrukcji mapy i identyfikacji grup
sprz¢zen wykorzystane byly poczatkowo markery o charakterze losowym RAPD i ISSR.
Mieszaniec ten postuzyt takze do utworzenia populacji RIL, ktéra stala si¢ materiatem
badawczym wykorzystywanym w dalszych pracach. Powstata mapa byta kolejno zageszczana
takze markerami specyficznymi dla zyta (SSR i1 STS). Prace te jednak postgpowaty
stosunkowo wolno, ze wzgledu na mata liczbg uzyskiwanych markeréw. Pojawienie sig
techniki DArT (Diversity Array Technology) umozliwilo przyspieszenie badan nad
identyfikacja nowych markerow charakteryzujacych genom zyta. Technologia mikromacierzy
pozwala na szybkie uzyskanie informacji o segregacji tysigcy markerdw, co pozwala na
skonstruowanie w krotkim czasie silnie zaggszczonych map genetycznych. Zastosowanie tej
techniki pozwolito Kandydatce na silne zaggszczenie map powstatych na bazie populacji RIL
1 stworzenie najbardziej nasyconej mapy zintegrowanej zyta.

Posiadanie odpowiednio zaggszczonych map genetycznych umozliwilo identyfikacjg i
lokalizacj¢ QTL cech uzytkowych zyta. Ta tematyka badawcza realizowana jest przez
Kandydatke dla cech zwiazanych z wczesnoscia, odpornoscia na porastanie oraz aktywnos$cia
a-amylazy i zostala opublikowana w 5 oryginalnych pracach naukowych oraz przedstawiona
w postaci doniesienia naukowego. Tworzenie mapy genetycznej i analizy QTL przebiegaty
dwuetapowo, w pierwszym etapie bazowano na pokoleniu F,, a w drugim na wyprowadzonej
z niego populacji RIL. Populacja mapujaca F, umozliwita skonstruowanie mapy genetycznej
zlozonej ze 141 markerow, na ktorej zidentyfikowano niewielka liczbe QTL kontrolujacych
podatnos¢ na porastanie 1 aktywnos$¢ a-amylazy. Zageszczenie mapy populacji RIL pozwolito
dodatkowo na lokalizacj¢ QTL wczesnosci oraz  wigkszej liczby QTL kontrolujacych

poprzednie dwie cechy. Analiza poréwnawcza QTL porastania wykazata, ze wiele z nich

8



pokrywato si¢ catkowicie lub czesciowo z QTL wczesnosci, co pozwolilo na wykazanie
wspotzaleznoséci dziedzicznego podloza tych cech. Wyniki badan nad lokalizacja QTL
pozwolilty Habilitantce na stwierdzenie, ze mozliwe jest prowadzenie selekcji w celu
uzyskania form wczesnych, a jednocze$nie odpornych na porastanie.

Kolejnymi zagadnieniami, ktorymi w swojej pracy naukowo-badawczej zajmowata si¢ dr
Beata Myskow to wykorzystanie markerow molekularnych do identyfikacji genow
przywracajacych plodno§¢ u zyta ze sterylizujaca cytoplazma typu C  oraz genow
kartowatosci Ddw3. Wyniki tych badan stanowily podstawg publikacji naukowej 1 6
doniesien konferencyjnych.

Markery molekularne poshuzyty, oprécz mapowania, do analizy podobienstwa
genetycznego i zrdéznicowania genetycznego linii wsobnych zyta. Wyniki tych badan
pozwolity na uszeregowanie linii na dendrogramie wedtug ich podobienstwa genetycznego i
zostaly zamieszczone w dwoch oryginalnych pracach naukowych. Maja one ogromne
znaczenie poznawcze przy wyborze linii do tworzenia populacji mapujacych oraz przy
doborze komponentéw do tworzenia odmian mieszancowych.

Dr Beata My$koéw uczestniczyta réwniez w badaniach nad nicieniami z rodziny
Steinernematide i Hetrorhabditidate, ktore sa wykorzystywane do biologicznej walki ze
szkodnikami glebowymi. Badania te prowadzita w ramach garntu NCN, a nawiazana
wspolpraca zaowocowata dwoma oryginalnymi publikacjami naukowymi. W ramach projektu
badawczego Kandydatka opracowata prosta, oparta na markerach RFLP metodg identyfikacji
gatunkowej nicieni nalezacych do analizowanych rodzin. Zastosowanie jednej pary starteréw
1 dwoch enzymow restrykcyjnych pozwolito na wykazanie odmiennosci wszystkich badanych
gatunkoéw, co moze by¢ wykorzystane w identyfikacji gatunkowej nicieni.

Dorobek naukowy Kandydatki stanowi 17 oryginalnych prac tworczych, w tym 9
opublikowanych w czasopismach z listy JCR tacznie wycenionych (zgodnie z lista MNiSW)
na 250 punktow. Sposrod nich 16 zostalo napisanych po uzyskaniu stopnia naukowego
doktora. Sumaryczny impact factor publikacji naukowych dr Beaty Myskow wedtug listy
Journal Citation Reports wynosi 20,335, liczba cytowan wedtug bazy Web of Science wynosi
49 (bez autocytowan 36), a indeks Hirscha 2. Stanowi to podstawe¢ do stwierdzenia, ze
dorobek naukowy Kandydatki jest znaczacy. Ponadto Habilitantka jest wspotautorka 32 prac i

doniesien konferencyjnych, w tym 25 po uzyskaniu stopnia doktora.

* Ocena w zakresie dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego oraz wspolpracy

mi¢dzynarodowej



Dr Beata Myskéw wykazuje aktywnos¢ w upowszechnianiu wynikow swoich badan.
Prezentowata wyniki swoich prac w formie posteréw oraz ustnych prezentacji na
mie¢dzynarodowych i krajowych konferencjach naukowych oraz spotkaniach towarzystw
naukowych.

Dorobek Kandydatki powigksza aktywny udziat w projektach badawczych
finansowanych ze zrédet Komitetu Badan Naukowych (4 projekty), Ministerstwa Rolnictwa i
Rozwoju Wsi (1 projekt), Ministerstwa Nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego (4 projekty), Agencji
Wiasnosci Rolnej Skarbu Panstwa (1 projekt) oraz grantdow wewngtrznych Uczelni (6
projektow). Dr Beta Myskow kierowata w latach 2010-2013 projektem badawczym MNiSW
(NN310 067639) pt. ,,Poszukiwanie OTL i markeréw molekularnych terminu kloszenia u
czterech mieszancow migdzyliniowych zyta Secale cereale L.” oraz dwoma projektami
finansowanymi ze srodkéw przeznaczonych na badania wtasne Uczelni.

Dr B. Myskoéw posiada dobre przygotowanie dydaktyczne zdobyte na studiach
uniwersyteckich oraz studium doskonalenia pedagogicznego ukonczonego na Akademii
Rolniczej w Szczecinie.

W trakcie pracy na uczelni prowadzita zajgcia dydaktyczne na kierunku Biotechnologia z
przedmiotow: Biologia molekularna (¢wiczenia), Aktualne trendy biologii molekularnej
(wyktady 1 ¢wiczenia), Genetyka odpornosci na stresy w ujeciu klasycznym 1 molekularnym
(wyktady i1 ¢wiczenia), Biotechnologia w kosmetologii (Wyktady), Biotechnologia w hodowli
ro$lin (¢wiczenia), Metody inzynierii genetycznej (¢wiczenia), na kierunku Biologia: Biologia
molekularna (¢wiczenia), Ewolucjonizm (wyktady 1 ¢wiczenia), na kierunku Ochrona
Srodowiska: Genetyka (wyklady i éwiczenia), Genetyczne aspekty ochrony $rodowiska
(¢wiczenia), na kierunku Ogrodnictwo: Biologia molekularna (¢wiczenia), Rosliny
genetycznie modyfikowane (wyklady) oraz na kierunku Rolnictwo: Genetyka (wyktady i1
¢wiczenia). Ponadto prowadzila seminaria dla magistrantow. Do tej pory byla promotorem 11
prac magisterskich i 3 prac inzynierskich na kierunku Biotechnologia oraz recenzentem prac
magisterskich. Bierze takze czynny udzial w pracach na rzecz Wydziatu i Uczelni migdzy
innymi jako cztonek komisji egzaminacyjnych, czy opiekun roku na kierunku Rolnictwo.
Brata takze czynny udziat w organizowanym przez Zachodniopomorski Uniwersytet
Technologiczny Festiwalu Nauki prowadzac zaj¢cia pokazowe z biologii molekularnej. W
przedstawionych do oceny materiatach brak jest informacji o odbytych stazach w

zagranicznych placowkach naukowych oraz wspoétpracy migdzynarodowe;.
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Kandydatka jest czionkiem Polskiego Towarzystwa Genetycznego, gdzie w obecnej
kadencji objela stanowisko sekretarza Oddzialu Szezeciriskiego.

7a osiggniceia naukowe dr Beata Myskéw zostala dwukrotnie wyrdzniona nagrodami J.
M. Rektora Akademii Rolnicze) w Szczecinie.

+  Wniosek koncowy

Po szzepSlowym przeanalizowaniu  dostarczonych — bogatych i starannic
przygotowanych materialéw pozytywnie opiniuj¢ wniosek dr Beaty Myskow o nadanie jej
stopnia doktora habilitowanego nauk rolniczych w dyscyplinie agronomia.

Na podstawie analizy: osiagniceia naukowego, aktywnosci naukowej, dorobku
dydaktycznego i popularyzatorskiego oraz wspdlpracy migdzynarodowej stwierdzam, Ze¢ dr
Beata Myskdw spelnia warunki okreslone w ustawie z dnia 18 marca 2011 roku o zmianie
ustawy - Prawo o szkolnictwie wyzszym, ustawy o stopniach naukowych i tytule naukowym
oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki oraz o zmiani niektérych innych ustaw (Dz. U. Nr
84, poz. 455), a takze przepisow wykonawczych - Rozporzadzenie Ministra Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego z dnia 1 wrzesnia 2011 roku (Dz. U. Nr 196, poz. 1165) i jest

przygotowana do samodzielnej pracy naukowej.

Dr hab. Hefryk Bujak prof. nadzw. UP



