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Recenzj a osiągnięć naukowych

,oCharakterysĘka geneĘczna roślin poddanych działaniu stresu abioĘcznego (susza)
lub biotycznego (mątwik burakowy) z uwzględnieniem analĘ funkcjonalnej wybranych
genów" oraz rrAnalŻa promotorów genów pomidora indukowanych podczas interakcji
roŚlina - nicień i ich potencjalne biotechnologiczne zastosowanie"- na podstawie cyklu

powiązanych tematycznie arĘkułów naukowych

oraz pozostałego dorobku naukowego, organizacyjnego doktor inż. Anity Wiśniewskiej

Szkoła Główna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie
Katedra Fizjologii Roślin, Instytut Biologii

ubiegającej się o nadanie stopnia doktora habilitowanego
w dziedzinie nauk ścisĘch i prryrodnicrych w dyscyplinie nauki biologiczne

1. Podstawa prrygotowania recenzji

Podstawą przygotowania recenzji było pismo prof. dr hab. Agnieszki Gniazdowskiej-
Piekarskiej Przewodniczącej Rady Dyscypliny Nauki Biologiczne SzkoĘ Głównej
Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie z dnia 07.07.2025 roku (BON.51I0.4.2025),
Powiadamiające o powołaniu mojej osoby na członka Komisji habilitacyjnej i v,ryznaczenie
mnie ptzęz podmiot habiliĘący na recenzenta. Papierowa oraz elęktroniczna forma
dokumentów do postępowania habilitacyjnego została przekazana23lipca2025 do Kancelarii
ogólnej UPWR i obejmowała:
1. Wniosek kandydatki o przeprowadzenie postępowania habilitacyjnego w dziedzinie nauk
ści sĘch i przyrodni czy ch w dy scyplinie nauki biologiczne ;

2. Dokument potwierdzający posiadanie stopnia doktora;
3. Autoreferat;
4.WYkaz osiągnięć naukowych stanońącychznaczny wkład w rozwój dyscypliny nauki
biologiczne;
5. O świadc zenia habilitantki i współautorów publikacj i wykazanych j ako o siągnięcia
naukowe;

6. DokumenĘ zaświadczające o współpracy naukowej oraz odbyĘchstńach
7. Publikacje wchodzące w skład osiągnięć - w formie elektronicmej.
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Przedstawiona do oceny dokumentacja spełniawymogtformalne do ubiegania się o stopień
doktora habilitowanego w dziedzinie nauk ścisłych i przyrodniczych w dyscyplinie naukt
biologiczne.

3. Obowiązujące przepisy prawa na dzień wszczęcia ocenionego postępowania
habilitacyjnego

Pani dr inż, Ańta Wiśniewska wystąpiła z wnioskiem o przeprowadzenie postępowania w
sPrawie nadania stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk ścisłych i prąrrodniczych
w dYscyplinie nauki biologiczrre w dniu 18 kwietnia 20ż5 roku. W sprawie nadania ww.
stopnia obowiązują zapisy zawarte w Ustawie z dnia20 Lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwię
wYżsrym i nauce (Dz. U. z2024r.poz.I57T zpóż.zm.).ZgodniezarĘklilem2l9 ww. ustawy
stopień doktorahabilitowanego nadaje się osobie, która: "1. posiada stopień doktorą 2) posiada
w dorobku osiągnięcia naukowe albo artystyczne, stanowiące znac7rŁy wkład w rozwój
okreŚlonej dyscypliny", przy człm treść litery b wskazuje na: ,,1 cykl powiązanych
tematycmie artykułów naukowych opublikowanych w czasopismach naukowych lub w
recenzowanych materiałach z konferencji międzynarodowych, które w roku opublikowania
artYkułu w ostatecznej formie byĘ ujęte w wykazie sporządzonym zgodnie z przepisami
wYdanymi na podstawie art. 267 ust.2 pkt2lit. b.3) wykazuje się istotną aktywnością naukową
albo artystyczną realizowaną w więcej niż jednej uczelni, instytucji naukowej lub instyfucji
kultury, w szczególności zagranicznej."

Zgodnie z obowiqzujqcymt przepisami stwierdzam, że przedłożona przez Paniq dr inż.
Anitę WiŚniewskq dokumentacja spełnia wszystkie wymogi formalne olcreślone w stosowanych
ahach prawnych, Wniosek w pełni spełnia również wszystkie wymogi w każdym obszarze
działalnoŚci naukowej, badawczej, dydaktycznej oraz organizaĘnej. Załqczony w przesłanej
dokumentacji 33- stronnicowy autoreferat przedstrłłia wszystkie osiqgnięcia w macierzystej
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2. Podstawowe dane o Kandydatce

Pani dr inz. Anita WiśniewskaukonczyŁa studia w 2000 r. uzyskując tytuł zawodowy
magistra inĘniera biotechnologii w zakresie biotechnologii w produkcji roślinnej (Szkoła
Główna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, Międzywydziałowe Studium Biotechnologii,
Katedra Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roślin). Obroniła pracę magisterską na temat:
,,Poziom ekspresji genu taumatyny II w transgenicznych roślinach ogórka" realizowaną pod
kierunkiem dr hab. Marii Szwackiej.
W roku 2005 r. uzyskała stopień naukowy doklora nauk rolnicrychw zakresie ogrodnictwa, na
Wydziale Ogrodnictwa i Architektury Krajobtazu Szkoły Głównej Gospodarstwa Wiejskiego
w Warszawie na podstawie pracy pt.: ,,Analiza molekularna wybranych genów ogórka
ulegających ekspresji podczas embriogenezy somaty cznej" realizowanej pod kierunkiem prof.
dr hab. Stefana Malepszego. Pani dr il;t. Anita Wiśniewska została zatrudniona na etacie
adiuŃta w Katedrze Fizjologii Roślin SGGW w Warszawie od 15.07.2005.

Z przedstawionych dokumentów wynika, że Kandydatka nie ubiegała się wcześniej o
tytuł dr habilitow ane go.



uczelni jak równiez innych uczelniach i insĘtucjach oraz działalność dydaktycznq i
organizaĘnq.

4. Ocena osiągnięć naukowych wskazany ch przez Habilitantkę

Na oceniany cykl składają się dwa osiągnięcia naukowe oparte na siedmiu spójnych
temaĘcznie publikacjach. Artykuły naukowę zostńy opracowane i opublikowane po
otrzymaniu stopnia doktora w czasopismach znĄdujących się na liście Ministerstwa Edukacji
i Nauki orazwbazie Web of Sciences.

Do pierwszego osiągnięcia naukowego za§fułowanego ,,Charakterystyka geneĘczna roślin
Poddanych działaniu stresu abio§cznego (susza) lub biotycznego (mątwik burakowy) z
uwzględnieniem analizy fuŃcjonalnej wybranych genów" zostaĘ przypisane następujące
publikacje:

H1.1. Chołuj D, Wiśniewska A*, Szafrński KM, Cebula J, Gozdowski D, Podlaski S (2014)
Assessment of the physiological responses to drought in different sugar beet genoĘpes in
connection with their genetic distance. J Plant Physiol 17l I22I-I230.
http s : //doi. org/ 1 0. l 0 1 6 l j jplph.zO I 4,0 4 .0 1 6
HI.2. WiŚniewska A*, Andryka-Dudek P, Czerwiński M, Chołuj D (2019) Fodder beet is a
reservoir of drought tolerance alleles for sugar beet breeding. Plant Physiol Bioch I45: I20-
1 3 1 . https ://doi.org/ 1 0. 1 0 1 6/j.plaphy.2O 1 9. 1 0.03 1

Hl.3. WiŚniewska A*, Wojszko K, Różańska E,Lenarczyk K, Kuczerski K, Sobczak M (202l)
Arabidopsis thaliana Myb59 gene is involved in the response to Heterodera schachtii
infestation, and its overexpression disturbs regular development of nematode-induced syncytia.
Int J Mol S ci 22, 645 0. https ://doi. org/ 1 0. 3 3 9 0 l 1jmsż2l26450
Hl.4. WiŚniewska A*, Wojszko K, Różańska E,Lenarcryk K, SobczakM(2022) Arabidopsis
thaliana A|HRSL gene is involved in the response to Heterodera schąchtll infection and its
overexPression hampers development of syncytia and involves a jasmonic acid-dependent
mechanism. J Plant Płlysiol272,153680. https://doi.orgi 10.1016{ jplph.2022.153680
Hl.5. RÓżńskaE, Krępski T, WiśniewskaAx (2023) Mutations in selected ABA-related genes
reduce lęvel of Arabidopsis thąliana susceptibility to the beet cyst nematode Heterodera
s c ha c ht i i. P l ant s 12, 2299 . http s : //doi. or gl I 0.3 39 O l plantsl 21 22299
H1.6. Wojszko K, Różńska E, Sobczak M, Kuczerski K, Krępski T, Wiśniewska A* (20ż3)
The role of AIPP2-A-3 and AIPP2-A? genes encoding Nictaba-related lectin domains in the
defense response of Arabidopsis thaliana to Heterodera schachtii. Planta 258, 40.
https ://doi.org/1 0. 1 007 l s00425 -023 -04I96-y

Podstawą drugiego osiągnięcia naukowego po tytułem ,,Analizapromotorów genów pomidora
indukowanych podczas interakcji roślina - nicień i ich potencjalne biotechnologiczne
zastosowanie" j est j edna publikacj a:

HZ.I. Wiśniewsk& A*, Dąbrowska-Bronk J, Szafrański K, Fudali S, Swięcicka M, Czamy
M,Wilkowska A, Morgiewicz K, Mafusiak J, Sobczak M, Filipecki M (2013) Analysis of
tomato gene promoters activated in syncytia induced in tomato and potato hairy roots by
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Globodera rostochiensis. Transgenic Res ż2: 557-569. https://doi.org/10.1007/s1I248-0Iż-
9665-4

Sumaryczne wskaźniki bibliometrycme osiągnięć naukowych ksztńtują się
nastęPująco: Impact Factor (IF) : 26,666 (zgodnie z rokiem opublikowania aĄkułów
naukowych) - punktacja wg MEiN/MNiSW : 540 pkt. (zgodnie z rokiem opublikowania
artykułów naukowych,Iiczba cytowań - wgbazy WOS : 85 (stan na dzień 12.03.2025 r.) -
liczba cytowń w g bazy Scopus : 92 (stan na dzień 12.03.2025 r.).
Zaangażowanie Habilitantki w przygotowanie wymienionych prac naukowych polegało
międry innymi na: opracowaniu koncepcji badań, udziale w przygotowaniu wniosków o
finansowanie projektów badawczych, zaplanowaniu eksperymentów, współudziale w
eksperymentach polowych i laboratoryjnych, opracowaniu wyników, współudziale w
tworzeniu rczdziałow manuskryptu i pisaniu manusĘptów. W wyszczególnionym zbiorze
Prac Kandydatka była pierwszym autorem w cńerech, drugim autorem jednokrotnię oraz
trzecim i szósĘm w kolejnych dwóch pracach, co wskazuj ę naznaczący jej udzińw badaniach
Prezentowanych w ww. artykułach. Ponadto podjęła się funkcji autora korespondencyjnego we
wszystkich pracach.

Celem osiągnięcia naukowego ff 1 było wskazanie przydatnych wskaźników
(fizjologiczno-morfologicznych) tolerancji na suszę w połączeniu z analizą plonowania otaz
wYtypowanie cennych genotypów buraka cukrowego z punktu widzenia hodowli roślin, które
mogą służyĆ jako źródła alleli tolerancji na suszę (prace H1.1. iHI.2.), atakże identyfikacja i
analizafuŃcjonalna genów ważnych w aspekcie interakcji roślina - nicień pasoĘtnic zy (HI.3-
6).

Pierwsza częśó osiągnięcia naukowego nr 1 opiera się na wnikliwym podejściu oceny
materiałów kolekcyjnych Ia abloĘczny czynnik stresowy suszę oraz możliwości
wYkorzystania bioróżnorodności ocenianej w materiałach hodowlanych oraz genotypów
dzikich w hodowli buraka cukrowego w połączeniu z analizą dystansu genetycmego jak
również analizą funkcjonalną genów. ZaŁ,res różnorodności genetycznej ma fundamentalne
znaczenie dla hodowców roślin. W przypadku buraka cukrowego obserwuje się stosuŃowo
wąski zakres zmienności genetyczn ej, jednakże istotne cechy z puŃtu widzeniagospodarczego
- Plon, biomasa, tolerancja na stres i reprodukcja są bardzo zmienne w latach. Jest to zńązane
z Poligenicznym uwartrnkowaniem §ch parametrów i jednocześnie w duzym stopniu mają na
nie wPływ czynniki środowiskowe, w Ęm stresowe. W hodowli buraka cukrowego istotne
zstaczenię odgrywa efekt heterozji, jednakze identyfikacja jego podłoża genetycmego nie jest
do końca wyjaśniona, pomimo istnienia kilku hipotez. Hodowcy dązą do poznania dystansu
genetYcmego w materiałach kolekcyjnych, bo też od niego zaleĘ efektywność programów
hodowlanych, w tym opartych na efekcie heterozji. Udokumentowano dodatni zlłviązekmiędzy
heterozją występującą u potomstwa a dystansem genetycznym homozygotycznych form
rodzicielskich, zĘm że nie ma potwierdzonego stałego zakresu dystansu genetycznego jako
wYznaczńka, aby zagwarantować optymalny efekt heterozji w różnych pulach materiałów
hodowlanych.

W Pracy H1.1. przeprowadzono szęroką ocenę reakcji wybranych zasobów genetycznych
buraka cukrowego na suszę. Jak wskazuje Habilitantka jednym z istotniejszych czywńków
abiotYcmych wpływających negatywnie na plonowanie buraka cukrowego w Europie, w tym
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w Polsce jest susza, która towarzłszł wzrostowi roślin coraz częściej w newralgicmych fazach
ich rozwoju. Palącą potrzebą w programach hodowlanych jest potrzeba selekcji genotypów
tolerancyjnych czy też odpornych, co jest utrudnione z uwagi na wielogenowe podłoże i
czasochłonnoŚĆ selekcji na poziomie fenotypowym w warunkach prowokacyjnych (z
ograniczoną dostępnoŚcią wody) wTazzanalizącech plonotwórczych. Habilitantka wychodząc
naPrzeciw możliwoŚci skrócenia procedur bazujących na standardowym fenotypowaniu
Podjęła się przetestowania szeregu wskaźników, w §m fizjolo gicznych w powipaniu z
plonowaniem i wskazania najwłaściwszych do prak§cznęgo zastosowania w hodowli roślin.
W badaniach wykorzystano osiem genotypów - formy ojcowskie będące podwojonymi
haploidami (linie Pl, P2,P3),męskosterylne formy mńeczne (MSl, MS2) orazichpotomstwo
F1 (MSxP trzy mieszańce) uzyskane z Kutnowskiej Hodowli Buraka Cukrowego w
Straszkowie. Właściwości fizjologiczne i morfologiczne określano w trakcie wzrostu roślin w
tunelach foliowych w doświadczeniach polowych prowadzonych w kolejnych dwóch sezonach
wegetacyjnych (2008-2009). WaruŃi suszy uzyskarro poprzęzograniczenie podlewania roślin
(30-35% pojemności wodnej gleby) przez trzy miesiące. Rośliny kontrolne podlegały
oPĘmalnemu podlewaniu (do 60% pojemności wodnej gleby). Roślinom rosnącym w
warunkach Suszy optymalne podlewanie było przywracane po trzech miesiącach. Wyznaczono
dla nich stopień regeneracji roślin, jako kluczowy wskźnik tolerancji na suszę, Po zbiorzę
oceniono parametry plonu, korzeni i cukru. Zastosowanatechnika RAPD (losowej amplifikacji
Polimorficznych fragmentów DNA) oparta o analizę DNA okazałasię skutecznym narzędziem
badawczym na okręślenie zmienności genetycznej analizowanych geno§pów, a wykreślony
dendrogram za pomocą UPGMA zobtazował zależności geneĘczne. Dzięki zastosowanym
analizom statystycznym Hńilitantka wskazała w pracy, że istotnie pory§wnie powiązanymiz
Plonem korzeni i cukru są: podobieństwo geneĘcme, wydajność aparatu fotosyntetycznęgo
(OPSil), wskaźnik powierzchni liści łanu (LAI), absorbcji promieniowania fotosyntetycznie
czYnnego (PAR) i potencjału osmo§cznego liści (ys). Wyniki uzyskanych badń pozwoliły
także wyĘpować genotypy tolerancyjne na suszę, które zostŃy włączone do programów
hodowlanych buraka cukrowego.
W Pracy HI.2 za cel postawiono zidenĘfikowanie źródła wariantów allelicznych
zaangńowanych w tolerancję na suszę, wykorzysĘąc do analiz zróżnicowane spektrum
geno§pów buraka cukrowego, pastewnego otaz ich dzikich krewnych. I tak tęz w dalszym
etapie prac, wchodzących w skład pierwszego osiągnięcia, Habilitantka podjęła aspekt
okreŚlenia przydatności kolejnej puli genotypów kolekcyjnych do hodowli uprawnych form
buraka w oparciu o wskaźniki morfologiczne, fizjologicznę oraz zrożnicowanie na poziomie
DNA. Materiał bńawcry stanowiĘ wyselekcjonowane przęz hodowców w Kutnowskiej
Hodowli Buraka Cukrowego podwojone haploidy (DH) - dwa o podwyższonej (DH0734,
DH0962) i dwa (DH0726, DH0960) o obniżonej tolerancji na suszę oraz męskosterylna linia O
OrO0835) charakteryzuJącą się średnim poziomem tolerancji na suszę. Oprócz linii buraka
cukrowego w eksperymencie przeprowadzonym w warunkach szklarniowych (SGGW)
wykorzystano dwa genotypy dzikiego buraka Beta vulgarls ssp. maritima (187786, I877g4)
oraz szeŚĆ linii buraka pastewnego (188285, 188286, 188287, 188288, 188294 i 188655)
rózniących się plonem i zawartością cukru oraz ksńńtem i kolorem korzenia. Do analizy
dystansu genetycznego wykorzystano dodatkowo dwa gatunki dzikiego buraka: Patellifolia
Patellaris Moq. i Beta vulgarls ssp. macrocarpa. Na podstawie wskźnika tolerancji na suszę,
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obliczonego dla cech morfo-fizjologicznych, wykazano, że niektóre z ocenianych linii buraka
Pastewnego wykazywaĘ najwyższy poziom tolerancji na suszę. Jednakżę z uwagi na brak
możliwości wskazania jednej lub kilku cech morfologicznych lub fizjologicznych typowych
dla genotypu tolerancyjnego na suszę podjęto analiry molekularne zmierzające do identyfikacji
genu/Ów, których poziom ekspresji byłby skorelowany z tolerancją na suszę. W tym celu
Przebadano ekspresję 15 genów powiązanych wg danych literaturowy ch z rcakcjana stres. Jak
wykazŃa Habil itantka w warunkach suszy 1 ini a DH 0 9 6ż bur aka cukrowe g o char aktery zo wała
się podwyższonym poziomem ekspresji genu BvBADH],kodującego dehydrogenazę aldehydu
betainy 1 oraz obniżonym poziomem ekspresji genu Bv,SD1, kodującego dysmutazę
ponadtleŃową 1, natomiast pozostałe trzynaście badanych genów nie wykazywało istotnych
zmian poziomów ekspresji. Zasadniczo badane siedem genotypów charakteryzowało się
sPecyficzną ekspresj ą analizowanych genów. Co ciekawe, genoĘp buraka pastewnego
najbardziej tolerancyjny na suszę nie wykazywał różnic w poziomie ekspresji genów
zaangużowanych w osmoprotekcję i system an§oksydacyjny, międzł grupąkontrolną a grupą
w warunkach suszy, w porównaniu z liniami buraka cukrowego i dzikimi. Zaś dystans
genetyczny między analizowanymi formami buraka byŁduĘ i wahał się od I8 do87Yo,jednak
najbardziej odporne na suszę linie burakawykazawały wysokie podobieństwo genetycznę i
utworzyĘ wspólną grupę. Uzyskane wyniki świadczą o ńożonym podłożu fizjologiczno-
genetycmym u buraka w reakcji na ten czynnik stresowy, abadania podstawowe dostarczyły
cennYch informacji o indywidualnej reakcji materiałów kolekcyjnych na stres suszy.
Zastosowana technika RAPD pozwoliła na szybką, wstępną klasyfikację materiałów
kolekcyjnych i określenie dystansu geneĘczrego. Na podstawie wyników uzyskanych na Ęm
etapie badń zostĄ wytypowane trzy linie buraka pastewnego (l88286, 188288 i 188655),
które mogą być wykorzystane do krzyżowańa z linią tolerancyjną buraka cukrowego celem
kumulacji loci cechilościowych i poprawy tolerancji na suszę w potencjalnym potomstwie.

Druga częŚĆ osiągnięcia pierwszego doĘczyła ,,Analiza funkcjonalnej wybranych
genów biorących udziń w odpowiedzi rzodkiewnika pospolitego na infekcję mątwika
burakowego". Habilitantkapodjęła się takiego zakresu badafi,zuwagtna fakt, że do głównych
strat Plonu w produkcji korzeni buraka cukrowego zaliczĄą się nicienie, w tym zwłaszcza
mątwik burakowy (Heterodera schachtii schmidt), jako czynnik biotyczny.
IdenĘfikacj a i analiza funkcjonalna genów, których produkty są zaangazowane w odpowiedź
roŚliny na atak mątwika burakowego zostńa przeprowadzona na modelu eksperymentalnym
oPartym na interakcji rzodkiewnik pospolity - mątwik burakowy (prace Hl.3. - Hl.6,). Do
analizY funkcjonalnej w badaniach podstawowych wykorzystano mutanty i transformanĘ z
nadekspresją wybranych genów rzodkiewnika pospolitego (ekotyp Columbia, Co1-0). Geny
PodatnoŚci wybrano w oparciu o wyniki analizy porównawczej transkryptomów syncytiów
zaindukowanych w korzeniach A. thaliana ptzęz H. schachtll. Habilitantka wytypowała geny,
których ekspresja powinna ulegaó zmianie podczas przebiegu infekcji korzeni ptzezmątwika
burakowego: geny kodujące czynniki transkrypcyjne AtMyb59 (H1 .3.) oraz AzHRS\ (Hl.4.),
genY kodujące białka związane z metabolimflem i szlakiem przekazywania sygnału ABA
(H1.5.) otaz geny AIPP2-A3 i AIPP2-A8, kodujące domenę lektynową i domeny
charakterysĘczne dla białek R (H1.6.). W rcrwńarliach roli wybranych genów w odpowiedzi
na atak mątwika wykorzystano mutanty insercyjne T-DNA i/lub rośliny transgeniczne z
konstrukcjami nadekspresyjnymi lub konstrukcjami z genami reporterowymi pozwalającymi
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