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naukowych pod tytulem: ,,Charakterystyka zmienno$ci genetycznej wybranych linii
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Zostalem poinformowany, ze:

Administratorem w odniesieniu do danych osobowych pozyskanych w ramach postgpowania w
sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego jest Przewodniczqcy Rady Doskonalosci Naukowej
z siedzibqg w Warszawie (pl. Defilad 1, XXIV pietro, 00-901 Warszawa).

Kontakt za posrednictwem e-mail: kancelaria@rdn.gov.pl , tel. 22 656 60 98 lub w siedzibie organu.
Dane osobowe begdg przetwarzane w oparciu o przestanke wskazang w art. 6 ust. 1 lit. c)
Rozporzgdzenia UE 2016/679 z dnia z dnia 27 kwietnia 2016 r. w zwigzku z art. 220 - 221 orazart.
232 — 240 ustawy z dnia 20 lipca 2018 roku - Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce, w celu
przeprowadzenie postgpowania o nadanie stopnia doktora habilitowanego oraz realizacji praw i
obowigzkow oraz srodkow odwolawczych przewidzianych w tym postgpowaniu.

Szczegdlowa informacja na temat przetwarzania danych osobowych w postgpowaniu dostepna jest
na stronie www.rdn.gov. pl/klauzula-informacyjna-rodo.himl

(podpis wnioskodawcy)

! Klasyfikacja dziedzin i dyscyplin wg. rozporzadzenia Ministra Nauki i Szkolnictwa WyZszego z dnia 20 wrze$nia
2018 r. w sprawie dziedzin nauki i dyscyplin naukowych oraz dyscyplin w zakresie sztuki (Dz. U. z 2018 r. poz
1818).
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4. OMOWIENIE OSIAGNIEC, O KTORYCH MOWA W ART. 219 UST. 1 PKT. 2 USTAWY.

a) tytut osiggniecia naukowego

Charakterystyka zmiennos$ci genetycznej wybranych linii ogérka z zastosowaniem technik
omicznych.

b) (autor/autorzy, tytut/tytuty publikacji, rok wydania, nazwa wydawnictwa),

*autor korespondencyjny

Liczba cytowan podana wg Web Of Science Core Collection 01.05.2022
MNiSW — Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego

MEiN — Ministerstwo Edukacji i Nauki

IF — Impact Factor

H1. Magdalena Pawetkowicz, Konrad Zielinski, Dorota Zielinska, Wojciech Plader, Kouhei Yagi, Michat
Wojcieszek, Ewa Siedlecka, Grzegorz Bartoszewski, Agnieszka Skarzynska, Zbigniew Przybecki*; Next
generation sequencing and omics in cucumber (Cucumis sativus L.) breeding directed research. Plant
Science, 242, 77-88; (2016)

IF 2016 = 3.437 lista MNiSW 2016: 35 pkt.
IF2021 = 4.729 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 26

H2. Magdalena Ewa Pawetkowicz*, Agnieszka Skarzynska, Wojciech Plader, Zbigniew Przybecki;
Genetic and molecular bases of cucumber (Cucumis sativus L.) sex determination. Molecular
Breeding, 39(3), 50; (2019).

IF2019 = 2.149 lista MNiSW 2019: 70 pkt.
IF 2021 = 2.589 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 18

H3. Magdalena Pawetkowicz*, Leszek Pryszcz, Agnieszka Skarzynska, Rafat K Woycicki, Kacper
Posyniak, Jacek Rymuszka, Zbigniew Przybecki, Wojciech Plader; Comparative transcriptome analysis
reveals new molecular pathways for cucumber genes related to sex determination. Plant
Reproduction, 32(2), 193-216; (2019).

IF2019= 3.957 lista MNiSW 2019: 100 pkt.
IF 2021 = 3.767 lista MEiIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 13

H4. Pawet Osipowski, Magdalena Pawetkowicz*, Michat Wojcieszek, Agnieszka Skarzynska, Zbigniew
Przybecki, Wojciech Plader*; A high-quality cucumber genome assembly enhances computational
comparative genomics. Molecular Genetics and Genomics, 295(1), 177-193; (2020).

IF2020=3.291 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF2021=3.291 lista MEiIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 18

H5. Magdalena Ewa Pawetkowicz*, Agnieszka Skarzyriska, Matgorzata Sroka, Maria Szwacka, Tomasz
Pniewski, Wojciech Plader*; Effect of transgenesis on mRNA and miRNA profiles in cucumber fruits
expressing thaumatin Il. Genes, 11(3), 334; (2020).
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IF 2020 = 4.096 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF 2021 = 4.096 lista MEiIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 4

H6. Magdalena Ewa Pawetkowicz*, Agnieszka Skarzyriska, Tomasz Mrdz, Estelle Bystrzycki, Wojciech
Plader; Molecular insight into somaclonal variation phenomena from transcriptome profiling of
cucumber (Cucumis sativus L.) lines. Plant Cell, Tissue and Organ Culture; 27; (5) 985 —996; (2021).

IF2020= 2.711 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF2021 = 2.711 lista MEiIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 4

H7. Magdalena Ewa Pawetkowicz*, Agnieszka Skarzyriska, Marek Daniel Koter, Szymon Turek,
Wojciech Plader; miRNA Profiling and Its Role in Multi-Omics Regulatory Networks Connected with
Somaclonal Variation in Cucumber (Cucumis sativus L.). International Journal of Molecular Sciences;
23; (8) 4317; (2022).

IF2021 = 5.923 lista MEiIN 2021: 140 pkt. liczba cytowan: 0

¢) omadwienie celu naukowego ww. -prac i osiggnietych wynikéw wraz z omowieniem ich
ewentualnego wykorzystania.

Ogodrek (Cucumis sativus) jest warzywem o duzym znaczeniu gospodarczym, uprawianym w
prawie wszystkich krajach strefy umiarkowanej na Swiecie. Polska znajduje sie w czotéwce
producentéw ogdrkéw w Unii Europejskiej. Mimo, iz jest jednym z wazniejszych ekonomicznie upraw
na $wiecie, to przez ostatnie 10 lat srednie plony ogérkdéw swiezych i przetworzonych praktycznie sie
nie zmienity (http://faostat.fao.org). Dlatego tez, aby zwiekszy¢ plon i poprawié jego jakos¢, konieczne
jest opracowanie nowych zasobdw, ktdre mozina wykorzysta¢ do identyfikacji genéw i szlakow
molekularnych prowadzgcych do wytworzenia waznych cech uzytkowych. W momencie rozpoczynania
badan sktadajgcych sie na przedstawiane osiggniecie naukowe, wiedza na temat genomu ogérka, jego
organizacji, struktury i funkcji gendw byta ograniczona i fragmentaryczna, mimo iz pojawity sie
doniesienia o zsekwencjonowanych genomach. Pod wzgledem genetycznym ogodrek jest diploidem a
wielko$¢ genomu szacowana jest na 367 MB. Zsekwencjonowanie genomu i jego odpowiednie ztozenie
byto duzym wyzwaniem ze wzgledu na wystepujace elementy repetytywne. Genom ogorka zostat
zsekwencjonowany przez trzy niezalezne zespoty: linia chinska 9930 (GenBank: GCA_000004075.2)
(Huang i wsp. 2009), amerykanska Gy14 (http://wengl ab.horticultu re.wisc.edu/) (Cavagnaro i wsp.
2010); i pétnocno-europejska B10 - B10vl (GenBank: GCA_000224045.1) zsekwencjonowana przez
zespot Katedry Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin (Wdycicki i wsp. 2011). Jako$¢é tych genomow
na tamten czas byta dos$¢ dobra, biorgc pod uwage to, ze zostaty otrzymane z krétkich odczytéw z
wykorzystaniem technologii lllumina nalezagcej do metod sekwencjonowania drugiej generacji.
Niemniej jednak, pokrycie byto ledwo ponad 50% (9930 — 53%, Gy14 i B10v1 -52%) a liczba skafoldow
stanowigcych szkic genomu byta duza 11,366, 13,604 i 16,545 dla poszczegdlnych genoméw. Nowe
technologie sekwencjonowania umozliwiajag masowe sekwencjonowanie genomdw, transkryptomow
i miRNomow, co pozwala na pozyskiwanie danych z wielu poziomdédw omicznych. W erze
postgenomicznej dostepnos$é narzedzi i zasobdw genomicznych umozliwia stosowanie nowatorskich i
bardzo wydajnych metod hodowli roslin, poniewaz utatwiajg one badanie genotypu i jego zwigzku z
fenotypem, zwtaszcza w przypadku cech ztozonych.



Celem przedstawianego osiggniecia, na ktére sktada sie siedem prezentowanych prac H1 — H7
byto pozyskanie i zintegrowanie danych z wielu pozioméw omicznych dla ogdrka. Podjetam
ukierunkowane badania naukowe w celu poszerzenia i wzmocnienia zasobdw genomicznych i
trankryptomicznych oraz wykorzystania ich do dogtebnego scharakteryzowania struktury genomu.
Waznym aspektem badan byto okreslenie profili transkryptomicznych w kontekscie rozmnazania i
determinacji ptci roslin ogérka oraz wptywu hodowli kultur in-vitro i transgenezy na zmiennos¢
transkryptoméw w owocach. W konsekwencji, uzyskane dane pozwolg na lepsze zrozumienie i
kontrole cech istotnych dla produktywnosci i jakosci upraw. Pierwszym etapem prac sktadajgcych sie
na niniejsze osiggniecie byto rozpoznanie mozliwosci narzedzi omicznych w badaniu waznych
jakosciowo cech ogérka.

W pracy H1 przedstawitam role nowoczesnych technik sekwencjonowania w potaczeniu z
metodami klasycznymi dla ogdérka (Cucumis sativus L.) omawiajgc: trendy badan naukowych,
uzytecznos$¢ wybranych narzedzi NGS w technologii mapowania, genomiki strukturalnej, w analizach
ekspresji gendw i analizach funkcjonalnych a takze zwrdcitam uwage na platformy Tilling w identyfikacji
nowych alleli przydatnych w hodowli oraz na osiggniecia w zakresie genomiki organelli.

Prace badawcze na ogdrku skupiaty sie dotychczas na rozwoju i procesie dojrzewania (Jiang i
wsp. 2015; Colle i wsp 2015) transporcie substancji (Pallas i wsp. 2013), odpornosci na choroby (Colle
i wsp. 2015; Grumet i wsp. 2013), tolerancji na zimno (Yin i wsp. 2006; Mrdz i wsp. 2015), cechach
jakosci owocéw (Shang i wsp. 2014; Yang i wsp. 2014a; Li i wsp. 2014), determinacji ptci (Tanurdzic i
wsp. 2004) i innych cechach, ktére mogtyby by¢ przydatne w hodowli nowych odmian.

Dzieki pozyskaniu sekwencji genomowe]j ogérka udato sie zidentyfikowac i scharakteryzowac
grupy genow biorgcych udziat w: odpowiedzi na patogeny (Yang i wsp. 2013; Li i wsp. 2009), syntezie
kukurbitacyn nadajace gorzki smak owocom (Shang i wsp. 2014), tworzeniu brodawek i wtoskéw na
skdérce owocu, wybarwienie, matowa skoérka, zebrowanie, wielko$¢ kolcédw oraz wystepowanie
osiatkowania na skérce (Yang i wsp 2014). Znajomos¢ sekwencji genomowej jest rowniez pomocne w
zdobywaniu wiedzy o catych rodzinach genéw (MADS-box, WRKY, kinaz MAPK i innych).

Opracowano réwniez zbiory markeréw (m in. SSR, SRAP, SCAR, STS, SLAF, QTL i SNP), dzieki
ktorym skonstruowano wysokorozdzielcze mapy genetyczne wykorzystywane do polepszania szkicu
genomu ogérka poprzez integracje map genetycznych, cytogenetycznych i fizycznych (Ren i wsp 2009;
Miao i wsp. 2011; Zhang i wsp. 2012; Sun i wsp. 2013; Zhou i wsp. 2015).

Znajomosc¢ sekwencji genomu utatwia analizy struktury, organizacji i funkcji gendéw. Biblioteki
duzych fragmentdw, gtéwnie biblioteki BAC, sg czesto wykorzystywane w projektach genomowych
(Woycicki i wsp.2011; Gutman i wsp 2008) do konstruowania szkieletu genomu podczas organizacji
kontigédw w skafoldy i integracji map chromosomowych. W pracy H1 przedstawiono badania wykonane
w Katedrze z wykorzystaniem technologii BAC- FISH, ktére mogg dostarczy¢ danych charakteryzujacych
chromosomy i tym samym uprosci¢ sktadanie genomu, klonowanie pozycyjne oraz da¢ molekularne
podstawy hodowli.

Waznym nurtem badan jest wykorzystanie analiz NGS w transkryptomice. Technologia RNA-
seq zaczeta by¢ szeroko stosowana do badania waznych cech hodowlanych ogdrka takich jak: rozwadj
owocow (Ando i wsp. 2012), partenokarpia (Li i wsp. 2014), tworzenie trichomodw (Chen i wsp. 2014),
wczesny mechanizm regulacyjny roslin w odpowiedzi na niedobdr azotu (Zhao i wsp. 2014), mechanizm
powstawania korzeni bocznych indukowanych melatoning w ogérku pod wptywem stresu solnego
(Zhang i wsp. 2014) oraz ekspresja ptci kwiatow (Guo i wsp 2010; Wu i wsp. 2010). Na profil zmian
zachodzacych w transkryptomie ma rowniez wptyw zawartos¢ czgsteczek mikroRNA (miRNA). miRNA
odgrywajg wazng role w rozwoju roslin. Aby uzyskac petniejszy obraz mechanizmu regulacyjnego w
ogoérku, w niniejszej pracy zaprezentowatam doniesienia na temat badan profili miRNA w rdznych
tkankach przy uzyciu technologii NGS (sRNA-seq). Pierwsze doniesienie o profilowaniu miRNA u ogoérka
metoda sekwencjonowania dotyczyty obecnosci miRNA w lisciach i tkankach floemu podczas infekcji
(Martinez i wsp 2011), nastepnie badano miRNA w owocach (Ye i wsp. 2014), lisciach i korzeniach (Mao
i wsp 2012) oraz w lisciach i w korzeniach podczas szczepienia roslin (Li i wsp 2013). Wykrycie tej
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ztozonej populacji regulacyjnych matych RNA sugeruje, ze miRNA moze by¢ zaangazowane w
réznorodne procesy biologiczne i metaboliczne u ogdrka. Ustalitam, ze metoda RNA-seq i SRNA-seq sg
stosowane w celu uzyskania catosciowego obrazu ekspresji gendw podczas badania poszczegdlnych
cech ogérka a wyniki zapewniajg gteboki wglad w skomplikowang regulacyjng sie¢ gendéw. Dalsze
analizy in silico mogg ujawnic specyficzne Sciezki angazujgce okreslone geny, ktére posredniczg w
tworzeniu okreslonego fenotypu. To podstawa poznania przyczyn zmiennosci i nabycia cennych cech
hodowlanych.

W celu sprawdzenia funkcji gendw najskuteczniejszg technikg jest wytaczenie genu np. za
pomocg transformacji. Istotny jest sposéb wprowadzania gendw, ktéry moze byé prowadzony przez
Agrobacterium tumefaciens, mikrowstrzeliwanie lub infiltracje. Procedura transformacji krétkimi
insertami jest dos¢ dobrze poznana. Jednak do niedawna brak byto doniesief na temat mozliwosci
wprowadzenia do komérek ogdrka dtugich fragmentéw DNA (np. BiBAC) lub edycji genomu za pomoca
nukleaz specyficznych dla sekwencji np. TALEN czy Crisp/CAs9. W pracy H1, zespot Katedry Genetyki,
Hodowli i Biotechnologii Roslin, jako pierwszy, zaprezentowat wynik szybkiego narzedzia do analizy
funkcjonalnej - jednoetapowa metode subklonowania BAC-BIBAC. Alternatywnga dla transgenezy sa
platformy Tilling, ktére réwniez rozwinieto u ogérka (Boualem i wsp 2014). Technologia Tilling
dostarcza dane o zmutowanych allelach cech, waznych z rolniczego punktu widzenia. Jest to cenne
zrédto informacji dla genomiki funkcjonalnej i hodowli roslin.

Podsumowujac, w pracy H1 wykazatam, ze technologie omiczne sg wdrazane u ogérka
natomiast dostepnos¢ i zawarto$¢ baz danych jest dosy¢é mocno ograniczona. Dlatego stato sie
oczywiste, ze poszerzenie wiedzy w zakresie genomiki i trankryptomiki ogdrka jest konieczne. Po
pierwsze ze wzgledu na dostepnosé nowych technik sekwencjonowania, po drugie rozwdj narzedzi
bioinformatycznych a po trzecie konieczno$¢ uzupetnienia informacji dotyczacych waznych i
podstawowych aspektéw dotyczgcych biologii kwitnienia i hodowli ogdérka. Badania dotyczace
ekspresji genéw umozliwiajg zrozumienie molekularnych podstaw ztozonych cech oraz proceséw
molekularnych zachodzgcych w komadrkach i tkankach w wybranych organach.

Bardzo wainym aspektem opisanym w kolejnych pracach H2 i H3 sktadajgcych sie na
osiggniecie naukowe jest rozmnazanie i determinacja ptci roslin, gdyz wtasnie od tego w duzej mierze
zalezg plony ogdrkéw. Poznanie mechanizméw reprodukcji roslin, prowadzacych do powstania
zréznicowania genetycznego ma ogromne znaczenie i jest przedmiotem zainteresowania wielu grup
badawczych. Ksztattowanie kwiatow obejmuje réznorodne procesy, ktére przebiegajg zgodnie z
programem genetycznym i sg regulowane na wielu poziomach organizacji, zaréwno przez czynniki
endogenne jak i $rodowiskowe. Do tej pory brak jest petnego obrazu regulacji genetycznej tych
proceséw.

W pracy H2 biorgc pod uwage wyniki wtasnych prac oraz najnowsze dane literaturowe
zaproponowatam hipotetyczny model wspédtdziatania réznych czynnikdw mogacych modulowad pte¢ u
ogérka i mogacych mie¢ duze znaczenie w dalszych pracach nad determinacjg jego ptci. Ogoérek jest
rosling obcopylng co utrudnia prowadzenie badan i hodowli tego gatunku.

Ogodrek jest gatunkiem jednopiennym. Mozna jednak znaleié szereg genotypdw, ktore
wytwarzajg na roslinie tylko kwiaty zenskie, meskie lub hermafrodytyczne lub ich kombinacje, co
skutkuje wytworzeniem takich typdw, jak: rosliny meskojednopienne (kwiaty meskie, a nastepnie
obuptciowe) lub tréjjednopienne (trzy typy kwiatéw na roslinie najpierw meskie, nastepnie zenskie i
obuptciowe). Ped gtéwny odmian jednopiennych ogdrka charakteryzuje sie trzema fazami rozwoju ptci.
W dolnych weztach wytwarzane sg kwiaty meskie, w Srodkowych pojawiajg sie kwiaty meskie i zenskie,
w gornych weztach przewazajg kwiaty zenskie. Paki kwiatowe ogdrka w stadium 1 - 2 mm posiadaja
primordria organdéw meskich i zeriskich. W nastepnym etapie rozwoju - w stadium 3 — 5 mm, pak jest
juz ptciowo zréznicowany. Rozwdj kontynuujg primordria stupkdéw i precikéw lub jedne z nich, podczas
gdy drugie s3 zahamowane w rozwoju. Mechanizmy, ktére prowadza do inhibicji poszczegdlnych
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organdw w obuptciowych pgkach nie sg dokfadnie poznane. Niewiele jednak wiadomo, na temat,
gdzie, kiedy i jak niewtfasciwe organy przestajg sie rozwijaé. Poznanie mechanizméw wptywajacych na
inhibicje rozwoju poszczegdlnych organdw w okétkach przyczyni sie do wyjasnienia determinacji ptci u
ogorka. To, jakg droge rozwojowa przyjmie pak, zdefiniowane jest genetycznie. Badania genetycznej
kontroli pfci pozwolity ustali¢, ze ekspresja pfci u ogérka jest kontrolowana przez locii: F, m, a, gy, h, in-
fi Tr (Malepszy i Niemirowicz-Szczytt 1991). Szczegdtowe prace prowadzono nad funkcjg i strukturg
gendw ptci, co pozwolito ustali¢, ze trzy geny: F, M i A kodujg geny syntazy ACS (w kolejnosci: CSACS1G,
CsACS2, CsACS11) i uczestniczg w pierwszym etapie - biosyntezie etylenu (Mibus and Tatlioglu 2004, Li
i wsp. 2009; Boualem i wsp. 2015). Ro$liny z dominujgcym allelem genu F (Female) sg zenskie. Ekspresja
tego genu ulega modyfikacji pod wptywem innych genéw pici oraz srodowiska. Gen recesywny m
(andromonoecious) wptywa na powstawanie kwiatéw obuptciowych, natomiast gen a (androecious)
wptywa na nasilenie cech meskich. Réwnoczesnie z badaniami genetycznych podstaw determinacji ptci
prowadzone byty badania nad innymi — niegenetycznymi czynnikami regulujgcymi ekspresje pfci.
Wiadomo, ze na pte¢ u ogdrka wptywajg rowniez czynniki srodowiskowe i hormony roslinne. Krétki
dzien, niska temperatura, auksyny i etylen wptywajg feminizujgco na ptec roslin, natomiast dtugi dzien,
wysoka temperatura i gibereliny wptywajg na wytwarzanie kwiatéw meskich. Najwieksze znaczenie w
modulacji ptci ma etylen.

Podsumowujac, w pracy H2 zaproponowatam model wyraznie ukazujacy wzajemne relacje
genow wystepujgcych na drodze biosyntezy i percepcji etylenu, ktéry prowadzi do wytworzenia
kwiatdw o specyficznej ptci. Model przedstawia rdwniez inne geny mogace wptywac na zahamowanie
przekazu etylenowego doprowadzajgc do rozwiniecia kwiatéw meskich badz hermafrodytycznych.

W pracy H3 przeprowadzitam sekwencjonowanie transkryptomoéw z lisci i stozkdw wzrostu
wraz z rozwijajgcymi sie pgkami kwiatowymi pochodzgcymi z szesciu linii ogérka o rdéznej ptci: meskiej
(linie B10 i 859), zenskiej (2gg i Gy3) oraz linie hermafordytyczne (2667 i Hgy3). Rosliny byty uprawiane
w szklarni w warunkach tak, aby pteé roslin nie ulegata modyfikacjom srodowiska. Pierwszym, bardzo
waznym etapem tych prac byto stworzenie transkryptomu referencyjnego. Po zmapowaniu odczytéw
sekwencyjnych (lllumina 50bp PE) do genomu referencyjnego uzyskano zadowalajgcy wynik, gdyz
89,51-94,5% odczytéw ulegto poprawnemu zmapowaniu. Nastepnie wykonano przyréwnanie
odnalezionych struktur do licznych baz danych: Phytozome, InterProScan, Pfam, PANTHER, KOG, KEGG
i TAIR. W efekcie zadnotowano 25 628 gendw, co stanowito bardzo dobry rezultat.

W kolejnym etapie prac poréwnatam profile transkrypcyjne lisci jako tkanki wegetatywnej i
stozkéw wzrostu jako tkanki generatywnej, aby wytypowaé geny ulegajgce zmiennej ekspresji
pomiedzy tymi pulami. Z tego poréwnania otrzymano 2 852 geny w tym 1 919 miato zwiekszong
ekspresje w lisciach a 29 gendw nie ulegato ekspresji w stozkach wzrostu. Natomiast ekspresja 933
genow byfa wyzsza w stozkach wzrostu w poréwnaniu do lisci, z czego 150 gendw byto specyficznych
tylko dla stozkéw. Geny réznicowe (DEGs) (ang differentially expressed genes) poddatam adnotacji
ontologicznej. W kategorii proces biologiczny, geny najliczniej zakwalifikowaty sie do grup: procesy
metaboliczne, procesy komérkowe i odpowiedz na bodZce, natomiast w kategorii funkcja molekularna
najliczniejsze grupy byty powigzane z: wigzaniem, aktywnoscig katalityczng i transportem. W kategorii
komponent komoérkowy, geny rdznicujgce zaangazowane byly w grupy: organizacja komérkowa,
membrany i organelle.

Na tej podstawie mozna stwierdzi¢, ze grupy gendw zaangazowane w konkretne procesy i
petnigce okreslone funkcje sg zmienne w lisciach i wierzchotku wzrostu i mozliwe, ze nastepuje
przegrupowanie aktywnosci konkretnych gendéw odpowiedzialnych za réznicowanie specyficznych
organdow na konkretnym etapie wzrostu i rozwoju.

Do dalszych etapéw wytypowatam 933 geny o podwyzszonej aktywnosci w stozkach wzrostu
w stosunku do lisci. W trzech pordwnaniach pul RNA specyficznych dla linii zerskiej, meskiej i
hermafordytycznej wskazatam w sumie 310 gendéw. Wyniki analiz in-silico zostaty zweryfikowane za
pomocg analiz - ilo$ciowa reakcja tanncuchowa polimerazy (qPCR) dla 17 wybranych losowo gendéw o
zrdznicowanej ekspresji. Klasyfikacja ontologiczna wskazata, ze geny rdznicujgce analizowane pficie sg
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zaangazowane w 111 procesdéw biologicznych, a najliczniej w takie, jak: biosynteza, komdrkowe
procesy metaboliczne zwigzkéw azotu, procesy kataboliczne i metabolizmu weglowodanéw. W
kategorii funkcja molekularna to wigzanie jondw i aktywnos¢ oksydoreduktazy, a w kategorii sktadnik
komoérki to jadro i membrany. Ponadto, dodatkowe inne kategorie ontologii byty powigzane z
procesami i funkcjami zwigzanymi z rozwojem kwiatéw, w tym réznicowaniem sie komadrek, rozwojem
i budowg anatomiczng kwiatow.

W poréwnaniu meskich i zenskich linii wykazano 260 gendw rdznicowych, w tym 111 miato
wiekszg ekspresje w liniach zenskich a 149 w meskich. W drugim pordéwnaniu linii zerskich i
hermafrodytycznych wskazano 36 genéw rdéznicowych, w tym w linii zeriskiej wykazano cztery a w
hermafrodytycznych 32 geny. Ostatnie pordéwnanie przeprowadzono dla linii meskich i
hermafrodytycznych w ktérym wykazano 55 gendéw rdznicowych, w tym 23 specyficzne dla linii
meskich i 32 dla linii hermafrodytycznych.

W pracy H3 przeprowadzitam réwniez analize in-silico sieci molekularnej na poziomie interakcji
biatek, kodowanych przez geny rdznicowe. Jest to pierwsze przedstawienie takiego modelowania
bioinformatycznego interaktomu na poziomie biatek, dla genéw powigzanych z determinacjg ptci u
ogorka. W innych dotychczasowych analizach prowadzonych dla ogdrka nie przedstawiano takich
danych. Jest to pionierskie podejscie ukazujgce ztozonos¢ zagadnienia w odniesieniu do determinacji
pfci.

W bazie danych programu STRING (Szklarczyk i wsp. 2017), ktéry postuzyt do prezentacji sieci,
odnaleziono 269 weztdw i 377 tacznikow. Dla 127 biatek wykrytych w bazie nie odnaleziono powigzan
i zostaty one okreslone jako singletony (biatka bez potgczen). 18 weztéw tworzytlo mate
dwusktadnikowe sieci, a siedem weztdw tworzyto mniejszg sieé. Sie¢ gtéwna taczy 117 weztdéw.
Parametry sieci wskazujg, ze wspodtdziatanie wykrytych biatek jest istotniejsze niz mozna by sie
spodziewaé po losowym zestawie biatek. To oznacza, ze biatka sg przynajmniej czesciowo
zaangazowane we wspdlne procesy biologicznie. Wyrdznilismy 11 grup w gtdwne;j sieci: (1) czynniki
transkrypcyjne, ktére posredniczg w rozwoju merystemu kwiatowego (2) enzymy (transferazy,
peptydazy, esterazy, proteazy); (3) cytochromy; (4a) i (4b) - w tej grupie weztami centralnymi sg
transportery ATP wykorzystujgce energie i transportujgce wiele substratow przez btony komadrkowe,
regulujgc tym samym wiele proceséw, (5) zwigzane z biatkami z brasinosteroidami; (6) metabolizm
ttuszczy (7) biatka zwigzane z procesami ubikwitynacji; (8) biatka ze szlakdow sygnatowych etylenowego
i kwasu jasmonowego; (9) wigzanie jonéw metali; (10) procesy kataboliczne pektyn zwigzane z
dojrzewanie pytku i (11) biatka zwigzane z transportem jondw, metabolizmem cukréw i programowang
Smiercia komdrki (PCD). Opisana tutaj sie¢ molekularna wyjasnia mozliwe interakcje biatek
posredniczacych w procesach wptywajacych na determinacja ptci w ogdrku. Na uwage zastuguje fakt,
Ze po raz pierwszy zostata przedstawiona taka mapa interakcji molekularnych przedstawiajgca relacje
procesow zachodzacych podczas rozwoju kwiatéw. Stanowito to duze wyzwanie ze wzgledu na
ztozonos$¢ proceséw biorgcych udziat w wyksztatcaniu tak skomplikowanych struktur jak pgki réznych
pfci. W pracy szczegdtowo przedstawiono zestawy gendw, ktére ulegajg zrdznicowanej ekspresji
podczas tworzenia merystemu kwiatowego i primordiéw, ttumaczac ich mozliwy wptyw na rozwdéj
pgkéw. Pierwszym wydarzeniem podczas rozwoju kwiatdw jest inicjacja rdznicowania komdrek
merystemu wierzchotkowego, powodujgca wytworzenie merystemu kwiatowego. W momencie
réznicowania wazny jest moment inicjacji, lokalizacja i dalsza wtasciwa proliferacja komorek.
Okreslone komoérki w paku tworzg okotki. Zazwyczaj najbardziej intensywny wzrost ma miejsce w
pierwszym i drugim okétku, gdzie rozwijajg sie dziatki kielicha i ptatki korony. Natomiast okdtek trzeci i
czwarty to preciki i stupek. Te komérki rdznicujg sie wolniej, gdyz muszg przyjac¢ witasciwg organizacje
i pozycje. Z naszych badan wynika, Ze jest to proces bardzo ztozony angazujgcy wiele genéw. W pracy
przedstawiono po raz pierwszy opis i mozliwe powigzania gendéw rdznicujgcych formujgce sie paki
kwiatowe z przypisaniem prawdopodobne]j funkcji. Manualna adnotacja funkcjonalna ujawnita, ze
szereg gendw (10%) koduje czynniki transkrypcyjne zaangazowane w procesy zachodzgce w
réznicujacych sie pgkach kwiatowych. W tej grupie znalazty sie czynniki, takie jak: MADS-box biorace
udziat w determinacji tozsamosci okdtkow kwiatowych wedtug modelu ABCDE (Guo 2015), Wuschel
odpowiedzialny za proliferacje, KNOx wptywajgce na aktywnosé merystematyczng i réznicowane sie
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komoérek a takze inne: LOB, bHLH, NAC, bZIP, MYB biorgce udziat w wielu procesach komdérkowych.
Dos¢ liczng grupg (6,7%) byty geny kodujace biatka zaangazowane w przekaz hormonalny etylenu,
auksyn, cytokinin giberelin, kwasu abscyzynowego i brasinoteroidéw. Oddziatywanie hormondéw na
pteé¢ jest niezmiernie istotne. Najwieksze znaczenie w modulacji ptci ma etylen, wptywajac na
wytworzenie ptci zenskiej, podobnie jak auksyny. Gibereliny natomiast powodujg powstawanie
kwiatdw meskich. Natomiast nie wykazano dotychczas jasnego powigzania pozostatych hormonéw z
wptywem na pteé. 8,7 % gendw byto powigzanych z gospodarky jondw metali a szczegdlnie miedzi
(3,2%) i cynku (2,9%). Jony miedzi i cynku mogg wptywac na szlak etylenu w komdrkach, sg tez wazne
dla wzrostu roslin ze wzgledu na udziat w wielu procesach metabolicznych. Znaczna czesc
zidentyfikowanych genéw kodowata biatka powigzane ze Sciang komdrkowa i cytoszkieletem (10%).
Jest prawdopodobne, ze zmiany zachodzgce w btonach i scianie komdrkowej podczas réznicowania
komodrek w pakach sg czescig procesdéw morfogenezy kwiatéw i mogg przebiega¢ odmiennie w
kwiatach o rdéznej ptci ze wzgledu na formowanie réznych narzagdéw ptciowych. Do biogenezy bton
komodrkowych wykorzystywane sg lipidy, ktére sg tez odpowiedzialne za ich plastycznosé. W
opisywanej pracy H3 wykryto znaczng grupe gendw rdéznicowych (5,8%) odpowiedzialnych za
metabolizmoéw ttuszczéw. Etylen moze wptywac na lipidy w membranach, co wskazuje, ze w rozwoju
pakow kwiatowych, nowo powstate organy meskie i zeriskie mogg inaczej reagowac na etylen. Wazng
grupe stanowig transportery (3,8%), gdyz to one biorg udziat w przekazywaniu informacji i wptywaja
istotnie na metabolizm i aktywnos$¢ poszczegdlnych komérek. Réwniez liczna byta grupa gendw
kodujacych biatka byta powigzane z metabolizmem cukréw (7%), a istotnos¢ tego procesu,
potwierdzajg inne badania, gdzie stwierdzono korelacje pomiedzy zawartoscig cukru w pakach
kwiatowych i zenskoscig (Miao i in. 2010). Istotna wydaje sie by¢ tez zidentyfikowana grupa gendéw
odpowiedzialnych za procesy ubikwtynacji, ktére oprdcz zaangazowania w wiele proceséw
komérkowych ma kluczowe znaczenie dla regulacji biosyntezy etylenu, wptywajac na liczebnos¢ i
aktywnos¢ syntazy ACS, co zostato potwierdzone w innych badaniach (Lyzenga i Stone 2012).

Podsumowujac, w pracy H3 przedstawitam nowatorskie podejScie modelowania sieci
molekularnych, ktére dotad nie byto opisane dla ogérka a szczegdlnie w analizach determinacji ptci. To
podejscie zapewnia nowy, progresywny wglad w réznicowanie sie ptci i morfogeneze kwiatéw. Profile
transkryptomiczne badanych linii, uzyskane w ramach tej pracy, zostaty upublicznione i mogg by¢
wykorzystywane przez naukowcdw i hodowcdw. Adnotacja funkcjonalna wygenerowanych w ten
sposéb wysokoprzepustowych danych transkryptomicznych moze postuzy¢ jako dodatkowe zasoby
stuzace do rozwoju strategii poprawy upraw ogdrka oraz innych pokrewnych gatunkéw, u ktérych ptec
determinowana jest w podobny sposdb.

W okresie realizacji badan sktadajgcych sie na przedstawiane do recenzji osiggniecie naukowe
nastapit gwattowny rozwdj genomiki, manifestujgcy sie miedzy innymi pojawieniem sie i
upowszechnieniem wysokoprzepustowych technologii sekwencjonowania a mianowicie technologii
generujgcej dtugie odczyty PacBio. Naturalng konsekwencjg tego trendu bylo podjecie dziatan
majacych na celu wdrozenie technologii trzeciej generacji w prace nad genomem ogdrka, co opisano
w pracy H4.

W pracy H4 opisano wykorzystanie hybrydowej metody sktadania genomu, tgczacej dane
stanowigce dtugie odczyty PacBio oraz dane stanowigce krétkie odczyty Illumina (uzyte do
korygowania wynikdw). Dzieki zastosowanemu podejsciu ustalono najbardziej ztozong jak dotad
wersje genomu ogorka na Swiecie, poniewaz 93% genomu znajduje sie w kontigach sekwencyjnych.
Posiadanie dobrej wersji genomu referencyjnego to postawa przy profilowaniu transkryptomoéw oraz
profili miRNA, ze wzgledu na doktadno$¢ otrzymywanych danych. Dlatego priorytetem stato sie
pozyskanie lepszego genomu referencyjnego ogérka. W tym celu zastosowano technologie PacBio,
ktéra na czas rozpoczynania projektu byta technologia wchodzgca na rynek. Sekwencjonowanie
wykonano dwuetapowo i z pierwszego etapu sekwencjonowania (PacBio I) otrzymano odczyty, ktore
miaty Srednig dtugosé 3 119 pz natomiast maksymalna dtugos¢ odczytu wyniosta 35 190 pz. W drugim
etapie zsekwencjonowano DNA (PacBio Il) ze srednig dtugoscig odczytéw 6 733 pz oraz maksymalng
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dtugoscia odczytu 45 973 pz. Pokrycie genomu dla pierwszej puli wyniosto 27x a dla drugiej 42,8x. W
wyniku ztozenia genomu z odczytéw SMRT otrzymano szkic genomu referencyjnego. Mimo, iz
technologia PacBio jest zaliczana do najnowoczesniejszych technologii, gdyz w jej wyniku mozna
zsekwencjonowac pojedynczg czasteczke i otrzymaé bardzo dtugie odczyty, to jednak jest obarczona
btedem rzedu 16%. W celu eliminacji tych btedéw zastosowalismy korekte genomu odczytami lllumina
100PE uzyskujgc tym samym genom o dtugosci 342,29 Mpz zawarty w 8 035 kontigach, co stanowito
93,27% dtugosci genomu ogdrka (367 Mpz). Dla wersji koncowej B10v3 parametr N50 wynidst 858 Kpz,
L50 wyniést 55 a maksymalna dtugosé kontigu wyniosta 12,67 Mpz. W celu analizy jakosci i
poprawnosci ztozenia genomu zastosowano program Benchmarking Universal Single-Copy Orthologs
(BUSCO) wersja 3, ktory lokalizuje i bada zgodnos¢ sekwencji gendw na kontigach z sekwencjg gendw
z uzytego zbioru uniwersalnych genéw ortologicznych wystepujgcych w pojedynczej kopii (ang. near-
universal single-copy orthologs) w genomie roslinnym (Simdo i wsp., 2015). Otrzymano 91,7%
kompletnosci analizowanego zbioru gendw, co byto najlepszym wynikiem wsréd poréwnywanych
sekwencji innych genomdw ogérka. Tak przygotowana sekwencja referencyjna genomu zostata uzyta
do dalszych analiz. W celu przeprowadzenia adnotacji strukturalnej wykorzystatam 150 profili
transkrypcyjnych pochodzacych z lisci, owocédw, stozkdw wzrostu i pakéw kwiatowych ogoérka. W
wyniku adnotacji strukturalnej programem PASA uzyskano 188 159 transkryptow oraz 21 714 gendéw
posiadajgcych 8,48 eksona na transkrypt i mediane dtugosci 2 917 pz (minimalna dtugos¢ genu 231 -
maksymalna dtugos¢ genu 97 870 pz). Mediana dtugosci biatek po predykcji to 309aa (minimalna
dtugos¢ biatka 99 aa — maksymalna dtugosé genu 5 124 aa). Adnotacje na rzeczywistych danych
transkryptomowych uzupetniono adnotacjg ab-initio z wykorzystaniem programu Augustus oraz
Braker, ktéra zwiekszyta baze zidentyfikowanych genéw o 5 557 unikalnych predykcji. W celu
charakterystyki gendw i biatek kodowanych przez zidentyfikowane geny wykonano dalsze analizy
bioinformatyczne w celu odnalezienia domen i rodzin biatek oraz przeprowadzono klasyfikacje
ontologiczna.

Ze wzgledu na przyszte analizy podjeto probe odpowiedzi na pytanie czy wystepuje polimorfizm
w obrebie analizowanej linii B10, a jesli wystepuje to jaka jest charakterystyka zmian. W tym celu
przeprowadzono prace z zakresu genomiki poréwnawczej i przedstawiono dynamike zmian genomu
linii B10 odmiany Borszczagowski na przestrzeni pokolen, polegajaca na zobrazowaniu typu, rozktadu
i czestotliwosci mutacji pomiedzy genomem referencyjnym oraz zbiorami odczytéw sekwencji lllumina
pochodzacymi z trzech roslin odlegtych od siebie o 21-22 pokolenia (trzy poréwnywane genomy
indywidualnych roslin linii B10 ogoérka byly rozmnazane przez samozapylenie). Ta charakterystyka
zmian byta pierwszg préba analizy in-silico w celu zmierzenia zrdéinicowania na poziomie
indywidualnych roslin w obrebie linii. W wyniku tych prac wykryto kolejno 42, 20 i 30 SNV dla trzech
zbioréw, okreslajac poziom zmiennosci genomow jako bardzo niski.

Podsumowujac, w pracy H4 uzyskano odpowiedni genom referencyjny, przeprowadzono
szczegdtowg adnotacje strukturalng a takze okreslono, ze genom linii B10 nie ma duzej dynamiki zmian,
co stanowito podstawe dalszych pracach badawczych. Zaprezentowana wersja genomu B10v3 jest
najlepiej ztozong i adnotowang wersjg genomu ogoérka. Uzyskana wersja genomu stanowi solidng
referencje do prac z zakresu genomiki i tranksryptomiki, szczegdélnie dla kolekcji mutantéw i roslin
transgenicznych w kolekcji KGHiBR.

Jednym z najwazniejszych aspektow obaw dotyczacych odmian genetycznie zmodyfikowanych
(GM) jest wystepowanie efektéw niezamierzonych, ktére mogg by¢ spowodowane nieprzewidzianymi
zmianami w genomie, wywotanymi insercjg transgenu oraz procedurg transformacji. W zwigzku z tym
podjetam sie badan, opisanych w pracy H5, majgcych na celu oszacowanie wielkoSci zmian w
transkryptomie i miRNomie linii transgenicznych uzyskanych w KGHiBR. Nalezy podkresli¢, iz byta to
pierwsza praca naukowa, w ktérej tak szczegétowo poréwnano wptyw transgenezy na transkryptom w
owocach ogdrka z wprowadzonym genem taumatyny. Linie transgeniczne pochodzity z kolekcji Katedry
Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin (Szwacka i in. 1996).
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W pracy H5 analizowatam czy w pokoleniu dziewigtym (T9), transgen znajduje sie w DNA roslin
oraz czy ulega on ekspresji a takie jak wygladajg zmiany na poziomie transkrytpomu i
mikrotranskryptomu w owocach. Wykorzystujgc reakcje PCR/qPCR zostata potwierdzona obecnos¢
transgenu i jego ekspresja we wszystkich analizowanych liniach. W kolejnym etapie prac
przeprowadzitam sekwencjonowanie transkryptomaéw oraz profili miRNA z owocéw ogdrka w stadium
10 dni po zapyleniu. Wykazatam, ze w linii 224 byto najwiecej (38) gendéw o podwyzszonej ekspresji, w
tym: osiem gendw miato ekspresje obnizong natomiast 30 podwyzszong. W linii 225 byto sze$¢ gendw
i wszystkie miaty ekspresje podwyzszong. W linii 212 byty to trzy geny, w tym: dwa o obnizonej a jeden
o zwiekszonej ekspresji. Linie kontrolng stanowity owoce z linii B10. Wykonane analizy
bioinformatyczne ukierunkowane na stwierdzenie zmiennosci w ekspresji poszczegblnych genéw
zostaty potwierdzone wynikami gPCR dla wybranych losowo 15 gendw. Geny o zréznicowanej ekspresji
kodowaty biatka zwigzane z wieloma procesami komdérkowymi, w tym: metabolizmem lipiddéw,
utlenianiem, wzrostem, transkrypcja (czynnikami transkrypcyjnymi) i obrong roslin, a takze procesami
zwigzanymi ze Swiattem, hormonami, homeostazg jonowa, $cianami i btonami komdrkowymi.

Na podstawie adnotacji ontologicznej gendw mozna wywnioskowa¢, ze zmieniona ekspresja
niektorych gendéw moze wigzaé sie ze zwiekszong tolerancjg na patogeny, co moze by¢ skorelowane z
wprowadzeniem taumatyny Il. We wczesniejszej analizie opisano, ze linia 224 wykazuje zwiekszong
tolerancje na maczniaka rzekomego (Szwacka i wsp. 2009). Jest to zgodne z innymi analizami roslin
transgenicznych z transgenem taumatyny Il i wzmocnieniem odpornosci na patogeny (Schestibratov i
wsp. 2005; Popowich et al. 2007). Geny o réznicowej ekspresji w linii 224 sg zwigzane z wieloma
procesami, w tym: z utlenianiem, wigzaniem jondw i czynnikami transkrypcyjnymi, a takze sg zwigzane
z odpowiedzig na Swiatto i hormony. Zatem wprowadzenie taumatyny Il do genomu linii 224
spowodowato znaczny wzrost ekspresji gendw zaangazowanych w rézne szlaki metaboliczne i
odpowiedzi na bodZce zewnetrzne. Nie spowodowato to jednak istotnych zmian w morfologii rosliny
(Szwacka i wsp. 2009).W linii 225 wykrytam szes¢ gendw o zmienionej ekspresji, ale cztery nie majg
przypisanej funkcji. Pozostate dwa geny to gen kodujacy biatko z motywem pentatrikopeptydu,
skorelowanym z wigzaniem biatek, a drugi jest zwigzang z btonowg kinazg biatkowg, ktéra posredniczy
w procesach zaréwno w organellach, jak i w jadrze. W linii 212 tylko jeden rdznicowy gen o
zmniejszonej ekspresji miat przypisang funkcje i kodowat biatko zaangazowane w szlak ubikwityny,
bedac powigzanym z procesem degradacji biatek. Zahamowanie degradacji biatek moze prowadzi¢ do
ich gromadzenia i tworzenia agregatéw, co moze zaburza¢ funkcjonowanie komédrek (Amm i wsp.
2014).

Analiza promotoréw gendw o zmiennej ekspresji w liniach transgenicznych wykazata, ze
wiekszos¢ zawierata motywy zwigzane z odpowiedzig na Swiatto, jak réwniez elementy dziatajace z
czynnikami transkrypcyjnymi, zaangazowanymi w réznicowanie komorek, zmiany metaboliczne,
odpowiedzi na stres biotyczny i abiotyczny oraz w odpowiedzi na hormony.

W kazdej linii transgenicznej zidentyfikowatam niewielkie zmiany w profilach miRNA. W linii
212 —miR320 wykazat nizszy poziom ekspresji, w linii 225 miR206 wykazat wyzszy poziom ekspresji i
miR218 wykazat nizszy poziom ekspresji a w linii 224 cztery miaty nizszy: miR27, miR131, miR218,
miR222 i pieé¢ wyzszy: miR42, miR93miRNAs, miR123, miR206, miR289, poziom ekspresji. Jednak tylko
w linii 224 zmiany w miRNA istotnie wptynety na ekspresje gendw docelowych (miR31: target G10467
i miR218 razem z miR222 - target: G12598). Warto zwrdci¢ uwage na rodzaj korelacji ekspresji miedzy
miRNA a ich czgsteczkami docelowymi. Wyzej wymienione miRNA miaty nizszg ekspresje w linii 224.
miR133 moze oddziatywac z genem G10467 kodujgcym aneksyne, ktéra jest skorelowana z wigzaniem
jonéw wapnia i moze odgrywac role regulatora szkieletu cytoplazmatycznego, regulatora kanatéw
jonowych oraz biatek zaangazowanych w dynamike bton (Mortimer i wsp. 2008). Niski poziom miRNA
wptynat na wyzszy poziom ekspresji G10467 i G12598 (co potwierdzono qPCR). G12598, ktory koduje
biatko bedace czescig kompleksu czynnika transkrypcyjnego (NF-Y), moze miec¢ znaczacy wptyw na
ekspresje innych genéw. NF-Y dziata w kompleksie razem z podjednostkami NF-YB i NF-YC a
poszczegblne podjednostki nie mogg samodzielnie regulowac transkrypcji. Podjednostka NF-YA
rozpoznaje CCAAT - motyw w promotorach gendw (CAAT-box), co umozliwia specyficzne i stabilne
wigzanie do DNA. Podjednostki NF-YB/NF-YC oddziatujg z DNA poprzez niespecyficzng domene DNA
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HFD-DNA (Histone — fold domain-DNA) (Nardini i wsp. 2013). Kompleks TF NF-Y petni podobna role do
histondw, poniewaz tréjwymiarowa struktura kompleksu moze wigzaé sie z DNA i przebudowywac
chromatyne i znaczaco wptywac na ekspresje gendw (Oldfield i wsp. 2014). Rézne kombinacje
podjednostek A, B i C mogg prowadzi¢ do powstania wielu réznorodnych komplekséw NF-Y, ktére
odgrywaja rézng role w réznych stadiach rozwojowych, tkankach i warunkach wzrostu (Zhao i wsp.
2017). Zatem przypuszczam, ze wyzsza liczba gendw o zrdzinicowanej ekspresji w linii 224, w
porownaniu z liniami 212 i 225, moze by¢ regulowana przez miR218 i miR222 przez zwiekszong
ekspresje genu kodujgcego czesci sktadowe czynnika NF-Y (G12598). NF-Y moze wspdtdziatac z genami,
ktore majg motyw CCAAT w regionie promotorowym. Warto zauwazy¢, ze wsrdéd gendw o
zréznicowanej ekspresji, 24 geny majg ten motyw w rejonie promotora, co moze wskazywac na silne
interakcje tych gendw z czynnikiem z NF-Y.

Wyniki wskazujg, ze istnieje wewnetrzna epitranskryptomiczna regulacja ekspresji gendéw
przez miRNA spowodowana transgenezg. Wydaje sie, ze nizszy poziom ekspresji czasteczki miR131 i
wptyw na gen docelowym G10467, kodujacy aneksyne ma mniejszy wptyw na catoksztatt regulacji
komodrkowej niz czasteczek miR218 i miR222 na gen G12598, gtdwnie ze wzgledu na réznorodnosé
procesow, w ktérych czynnik transkrypcyjny NF-Y bierze udziat.

Podsumowujgc prace H5 wykazatam, ze transgen jest stabilny w pokoleniu dziewigtym co
potwierdzono zaréwno na poziomie DNA, jak i RNA. Dane z sekwencjonowania RNA zweryfikowano za
pomocg analizy gPCR. Analiza danych RNA-seq wskazata 47 geny réznicowe i 12 miRNA w trzech liniach
transgenicznych. Geny rdzinicowe adnotowatam funkcjonalnie i sklasyfikowatam ontologicznie.
Wiekszos¢ z nich byta zaangazowana w procesy metaboliczne i biologiczne zwigzane z wigzaniem
jondéw, biatek i kwaséw nukleinowych, a takze z aktywnoscig katalityczng. Dziewie¢ pokolen po
transformacji rosliny nadal utrzymywaty wtasciwg ekspresje transgenu. Integracja transgendw moze
wptywac na epigenom poprzez zmiane profili miRNA, ale wydaje sie, ze efekty sg minimalne i zalezg
gtéwnie od funkcji docelowych czgsteczek mRNA.

W pracy H6 podjetam prace nad badaniem zjawiska zmiennos$ci somaklonalnej, ktéra pojawia sie
podczas utrzymywania ros$lin w warunkach kultur in vitro. Czesto jest to zjawisko niepozgdane, ale
moze by¢ rowniez zrédtem zmiennosci genetycznej przydatnej dla hodowcéw. Mechanizmy
molekularne lezgce u podstaw tego zjawiska nie sg jeszcze w petni poznane. W pracy sktadajacej sie na
niniejsze osiggniecie przenalizowatam transkryptom owocéw ogérka trzech linii somaklonalnych S1, S2
i S3 otrzymanych w KGHiBR, o tym samym tle genetycznym (linia referencyjna B10).

Linie S1 uzyskano metodg bezposredniej regeneracji z eksplantatow lisciowych i wykazata ona
fenotyp mozaikowy - nieregularne mate z6tte i srebrzyste (typu cukiniowego) plamki na lisciach
(Malepszy i wsp. 1996; Bartoszewski i wsp. 2004). Linia S2 zostata uzyskana z regeneracji posredniej i
posiada zmieniony fenotyp owocu, ktdry jest jasnozielony, btyszczacy, bez typowego siatkowania
(Plader i wsp. 1998). Linie S3 uzyskano z embriogennej kultury zawiesinowej zaleznej od cytokininy i
jej fenotyp charakteryzuje sie z6tto-zielong barwe wierzchotka (tadyzynski i wsp. 2002). Do badan
wykorzystano owoce ogérka w stadium 10 dni po zapyleniu a nastepnie przeprowadzono
sekwencjonowanie i pordwnanie transkryptomow do linii referencyjnej. Tym samym wskazano 418,
364 i 278 gendw o zréznicowane] ekspresji dla poszczegdlnych linii (S1, S2 i S3): 143,90 i 109 gendw o
obnizonej ekspresjii 275, 274 i 164 o podwyzszonej ekspresji. Weryfikacja metodg gPCR 42 wybranych
losowo gendow potwierdzita zmiane ekspresji w stosunku do danych RNA-seq.

Analiza klasteryzacji wykazata, ze zestawy gendw o zmienne] ekspresji sg raczej
charakterystyczne dla poszczegdlnych linii, co sugeruje, ze analizowane linie powstaty w niezaleznych
zdarzeniach, prowadzacych do powstania zmiennosci somaklonalnej. Lokalizacja genéw o zmiennej
ekspresji wykazata, ze 92.11% (385), 90.66% (330), i 76.56% (209) zostato zmapowanych do
chromosomow, ale nie zaobserwowano istotnej korelacji wskazujgcej na to, ze zmiany te sg powigzane
z konkretnymi miejscami na genomie. Wskazuje to na rozktad losowy, aczkolwiek na uwage zastuguje
fakt, ze najwiecej gendw o zmiennej ekspresji jest na chromosomie 6 i 3. Nie stwierdzono istotnej
korelacji miedzy liczbg sekwencji réznicujgcych na danym chromosomie a jego dtugoscia, co wskazuje
na losowos¢ powstatych zmian.
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Wskazatam trzy geny, ktére w kazdej z trzech linii miaty zmieniony profil ekspresji: o
zmniejszonej ekspresji (G1138) oraz dwa o zwiekszonej (G20095 i G20923). Gen G1138 koduje peptyd
sygnalny, ktéry moze regulowac stres, wzrost i rozwdj roslin. Posredniczy w szybkiej alkalizacji
przestrzeni  zewnatrzkomoérkowej,  posredniczac w  przejsSciowym  wzroscie  stezenia
cytoplazmatycznego wapnia oraz aktywacji kinaz. Gen G20923 koduje biatko transpozonowe, ale jego
rola jest nie okreslona (Wicker i wsp. 2003) podobnie jak biatka kodowanego przez trzeci gen G20095,
ktorego funkcja jest nie znana. Zmiana w ekspresji 66 gendw byta wspdlna dla co najmniej dwdch linii,
w tym 20 miato obnizong a 46 podwyzszong ekspresje. Funkcje biatek kodowanych przez geny o
wysokiej zmianie w poziomie ekspresji wigzata sie z procesami ubikwitynacji, transporterami i
peroksydaza. Byto tez wiele gendw kodujacych biatka o nieznanej funkcji. Mimo, iz geny o zmiennej
ekspresji w liniach somaklonalnych sg rézne, to jednak ich klasyfikacja ontologiczna wskazata, ze grupy
funkcjonalne takie jak: procesy biologiczne, funkcje molekularne oraz komponenty komdrkowy sg
bardzo zblizone w tych liniach. Najliczniejsze w kategorii proceséw biologicznych byty: procesy
komorkowe (16,28%, 13,42% i 14,91%) procesy metaboliczne (12,02%, 10,90% i 14,91%), reakcja na
stres (7,04%, 5%, 5,90%), biosynteza (5,43%, 3,56% i 5,90%) a takze transport (5,13%, 3,35%, 1,86%),
odpowiedz na bodzZce abiotyczne (5,13%, 5,24%, 4,35%). W kategorii funkcji molekularnych najbardziej
liczne grupy to: biatka powigzane z aktywnoscig katalityczng (18,12%, 16,74% i 25,83%), wigzaniem
(14,56%, 16,74% i 13,25%), biatka transportowe (9,06%, 4,72%, i 3,31%) oraz grupy: czynniki
transkrypcyjne i wigzanie do DNA i kwaséw nukleinowych (20,39%, 32,62%, 20,53%) W kategorii
komponent komdrkowy, najliczniejsze terminy ontologiczne wskazywaty na wakuole (20,56%, 22,11%,
20,75%), tylakoidy(17,12%, 16,11% i 16,55%), rybosomy (14,3%, 9,96%, i 12,59%) oraz macierz
zewnatrzkomoérkows (11,3%, 12,59% i 11,42%).

We wczesniejszych badaniach przeprowadzono analize poréwnawczg genomoéw linii
somaklonalnych w celu wykrycia zmian strukturalnych (Skarzynska i wsp. 2020). W niniejszej pracy
podjetam sie zadania sprawdzenia czy miejsca SNV (ang. single-nucleotide variants) wystepujg w
strukturach gendw o zmienionej ekspresji lub w ich czesciach promotorowych (-1500 nt). Wykazatam,
ze gendw, ktére zawierajg SNV w strukturze lub promotorze jest odpowiednio 37, 38 i 99. Natomiast
liczby wykrytych SNV przedstawiaty sie nastepujgco: 277, 156 i 1148 odpowiednio dla linii S1, S2 i S3.
W kolejnym etapem prac przeprowadzitam analize funkcjonalng motywdéw w promotorach, w ktérej
wykazatam, ze oprdécz podstawowych elementéw wystepujgcych w promotorach takich jak TATA-box
czy CAAT-box, zdecydowana wiekszos$¢ zidentyfikowanych motywodw byta powigzana z odpowiedzig na
bodziec $wietlny. Znalazty sie tez takie, ktdére regulujg ekspresje gendéw w odpowiedzi na rdzne
czynniki, takie jak stres czy fitohormony. Bardzo licznie wystepujace we wszystkich trzech liniach byty
czynniki transkrypcyjne (MYB, MYC), ktdre sg biatkami regulatorowymi szlakéw regulacyjnych
zaangazowanych w: metabolizm pierwotny i wtérny, wzrost i rozwdj, jak réwniez biotyczne i
abiotyczne reakcje na stres a takze proliferacje (Chen i wsp. 2019).

Biatka kodowane przez geny o zmienione] ekspresji jak i geny zawierajagce miejsca SNV,
sprawdzitam pod wzgledem mozliwych oddziatywan. W tym celu stworzytam sieci molekularne biatek
PPI (ang. Protein — Protein Interaction) wykorzystujgc dostepne sekwencje aminokwasowe w liczbie:
537, 454 i 388 a wsrdd nich 418, 364 i 273 biatek kodowanych przez geny o zmiennej ekspresji oraz
119,90 115 biatek kodowanych przez geny zawierajgce miejsca SNV dla linii S1, S2 i S3. Dla wszystkich
linii uzyskano duzg sie¢ powigzan oraz kilka sieci mniejszych. Dla linii S1 usieciowiono 343 biatka, ktére
tworzyty sie¢ gtdwng sktadajgcy sie z 336 weztdw oraz kilku mniejszych sieci trzy — cztero — weztowych.
Najwiecej usieciowionych biatek, ktdre miaty okreslong funkcje byto zwigzanych z odpowiedzig na
bodzce, aktywnoscig katalityczng, wigzaniem jondw i kationdw oraz dziatalnoscig plastydow. W linii
S2, 221 biatek wchodzito w interakcje, w tym w sie¢ gtdwna sktadata sie z 205 biatek oraz wystepowato
kilka mniejszych mato rozbudowanych sieci od piecio - do trzy — komponentowych. W sieciach
wiekszos¢ biatek o scharakteryzowanej funkcji byta zwigzana z czynnikami transkrypcyjnymi wigzgcymi
sie z DNA, aktywnoscig katalityczng i funkcjonowaniem bton komdrkowych. W linii S3, 142 biatka byty
wtaczone w sieci. Najwieksza sie¢ sktadata sie z 72 biatek, ale wystepowaty tez mniejsze sieci, wsréd
ktorych najwieksza byta dziewiecioweztowa. W sieciach najlepiej scharakteryzowane biatka byty
zwigzane z aktywnoscig katalityczng i aktywnoscig oksydoredukcyjng oraz gospodarka jonowa.
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W zwigzku z tym mozna wywnioskowa¢, ze zmieniona ekspresja niektérych genéw nie wynika
bezposrednio tylko ze zmian w genomie na skutek przebywania eksplantatéw w hodowli in vitro, ale
jest tez wynikiem zmian aktywnosci catego aparatu transkrypcyjnego.

Podsumowujac prace H6, fenotyp linii somaklonalnych jest prawdopodobnie spowodowany
interakcjg biatek nalezgcych do wielu grup funkcyjnych. Analiza funkcjonalna gendw o zréznicowanej
ekspresji wykazata, ze geny biorg udziat w réznych procesach, takich jak modyfikacja biatek, aktywnos¢
enzymatyczna, transkrypcja, transdukcja sygnatu, transport i homeostaza jondw. Zmiany w fenotypie
sg spowodowane aktywacjg lub represjg genéw, ktére w swoim regionie promotorowym zawierajg
elementy zwigzane z odpowiedzig na Swiatto, odpowiedzig jasmonianu metylu, odpowiedzig kwasu
abscysynowego, indukcjg beztlenowsy i fitohormonami. Geny o zmienionej ekspresji mozna podzieli¢
na dwie grupy: ,pierwotne” i ,wtérne”, ktére sg wynikiem zmian w interakcji sieci molekularnej w
obrebie ,pierwotnych” gendéw ze zmiana SNV. DEG sg rozmieszczone na wszystkich chromosomach
bez wyraznej preferencji dla regionu chromosomalnego, w ktérym znajduje sie gen. Nie stwierdzono
istotnej korelacji miedzy liczbg sekwencji rdoznicujgcych na danym chromosomie a jego dtugoscia, co
wskazuje na losowos$é powstatych zmian.

W pracy H7 podjetam sie analizy mikrotoranskryptomu owocéw linii somaklonalnych w celu
sprawdzenia czy istnieje specyficzna regulacja z wykorzystaniem czgsteczek miRNA i ich czasteczek
docelowych. Nasuneto sie pytanie, czy mozna wyrézni¢ grupy procesow biologicznych, ktdre s3
wspdlne liniom somaklonalnym, gdyz mogto by to wskazywac na ich powigzanie ze zjawiskiem
zmiennosci somaklonalnej wystepujacej w roslinach podczas hodowli roslin in vitro. Dotychczas nie
byto doniesie na temat regulacji epigenetycznej z udziatem miRNA w powigzaniu ze zjawiskiem
zmiennosci somaklonalnej. Z tego tez wzgledu, to podejscie byto szczegdlnie wazne i nowatorskie.

Przeprowadzitam sekwencjonowanie sRNA (sRNA-seq) z owocdw ogorka. Zidentyfikowno
czasteczki miRNA, ktére ulegajg réznicowej ekspresji pomiedzy somaklonami (linie S1, S2, S3) a
referencyjng linig B10 oraz ich czasteczki docelowe - targety (ang. targets). Adnotacja czasteczek
réznicowych miRNA wykazata, ze ze wszystkich miRNA tylko 14 miato odpowiedniki w bazie danych, a
pozostate miRNA zidentyfikowano jako nowe (cst-novel-miR)

W linii S1 zidentyfikowano 8 czgsteczek w tym 1 ulegata zmniejszonej (ath-miR393a-3p) a siedem
czasteczek zwiekszonej ekspresji, byty to czasteczki z grupy cst-novel-miR. W linii S2 zidentyfikowano
10 czgsteczek miRNA z czego pie¢ miata zwiekszong (z czego adnotowano jedng cme-miR169l), a piec
zmniejszong ekspresje (z czego cztery znalazty odpowiedniki w bazie: cme-miR167c, cme-miR394a,
cme-miR171e, ath-miR393a-3p). Najwiecej czgsteczek miRNA o zmienionej ekspresji wskazano w linii
S3 — byly to 44 czasteczki, sposrdd ktorych 25 wykazywato zmniejszong ekspresje (w tym dwie byty
adnotowane cme-miR169I, cme-miR156b) a 19 zwiekszong (z czego szes¢ wykazata podobienstwo do
sekwencji w bazach danych: cme-miR164b, cme-miR166b, cme-miR396e, cme-miR390d, cme-
miR169f, at-miR393a-3p). Czasteczkg, ktéra miata zwiekszong ekspresje we wszystkich liniach
somaklonalnych byta adnotowana - ath-miR393a-3p, nie znaleziono wspdlnych trzem liniom
somaklonych czasteczek o zmniejszonej ekspresji. Natomiast znaleziono wspdlne czgsteczki dla dwdch
linii: dla S1 i S3 byta to jedna czgsteczka cst-novel-114, dla linii S2 i S3 byty to cztery czasteczki: cme-
MIR169I, cst-novel-miR377, cst-novel-miR356, cst-novel-miR196.2

Kolejnym krokiem byta identyfikacja tergetow dla czgsteczek miRNA. Zidentyfikowatam tgcznie 2
886 mMRNA (w tym izoformy) kodowanych przez 644 geny jako czgsteczki docelowe dla miRNA, w tym
689 isoform kodowanych przez 113 gendéw byto regulowane przez znane miRNA i 2 284 isoform
kodowanych przez 564 geny regulowane przez nowe miRNA (cst-novel-miRNA). tacznie
zidentyfikowano jako targety: 560 mRNA (244 geny), 283 mRNA (40 gendw) i 2 400 mRNA (408 geny)
odpowiednio dla linii S1, S2 i S3. Sposréd zidentyfikowanych gendw targetowych 10 byto wspdlnych
dla trzech linii somkalonalnych i byty to geny kodowane przez wspdlng réznicowg czasteczke miRNA-
at-miR393a-3p. Ekspresje czasteczek miRNA oraz ich targetéw potwierdzono technikg qPCR.

Funkcjonalna adnotacja i klasyfikacja ontologiczna gendéw targetowych wykazata ich zwigzek: z
procesami metabolicznymi, odpowiedzig na stres, rozwojem organizméw wielokomdrkowych,
procesem biosyntezy i aktywnoscig katalityczna.
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W kategorii proces biologiczny, najliczniejsze terminy byty wspdlne dla wszystkich linii
somaklonalnych i byty to grupy: proces komdrkowy (29-35% gendw), proces metaboliczny (21%-30%)
oraz regulacja procesu biologicznego (15%-29%). Wiele gendw tez sklasyfikowano do grup: odpowiedz
na bodzce (5%—10%) i biatka powigzane z lokalizacjg (5%—8%). W kategorii komponent komdrkowy
rowniez we wszystkich trzech liniach wystepowaty podobne terminy, do ktérych zaklasyfikowaty sie
geny targetowe: biatka powigzane z btong (26%—31% gendw), budowa wewnatrzkomérkowa (16%—
20% gendw), organelle (16%—18%) i cytoplazma (9—13%). Najczestszymi terminami w kategorii funkcja
molekularna byty grupy, takie jak: wigzanie (42%-46% gendw) i aktywnos$¢ katalityczna (35%-40%).
Inne bardzo powszechne terminy to aktywnos$é zalezna od ATP (4%—6%) i aktywnos¢ regulatora
transkrypcji (2%—5%).

W analizie funkcjonalnej szczegdlng uwage zwrdcitam na procesy, w ktére sg zaangazowane
wspdlne dla trzech linii somaklonalnych dziesieé¢ gendw targetowych i w kategorii proces biologiczny
sg to grupy: organizacja komoérki, reakcja na stres oraz procesy metaboliczne weglowodanéw. W
kategorii funkcja molekularna geny zostaty przypisane do grup: aktywno$¢ katalityczng, hydrolityczng,
wigzanie kwaséw nukleinowych i biatek. W kategorii komponent komdrkowego geny sg przypisane do
grup: btona, sciana komérkowa, chloroplast i peroksysomy.

W celu sprawdzenia czy istnieje powiazanie na poziomie interakcji biatek, do uprzednio
utworzonych sieci (opisanych powyzej— publikacja H6) dodano biatka kodowane przez geny targetowe
dla réznicowych miRNA. Jako dane wejsciowe do konstrukcji sieci molekularnej uzytam 581, 491 i 640
identyfikatorow dla linii S1, S2 i S3. Obejmowaty one 44 biatka targetowe, 418 gendéw o zréznicowanej
ekspres;ji (DEG) i 119 gendw z SNV (G_SNV) dla linii S1. Dla Linii S2 byto to 36 biatek kodowanych przez
geny targetowe, 365 DEGs i 90 G_SNV dla linii S2; i 331 biatek kodowanych przez geny targetowe, 198
DEGs i 111 G_SNV dla linii S3. W efekcie dla linii S1 w bazie STRING dopasowano 535 identyfikatorow
a wsrdd nich 398 biatek zostato wtgczonych do gtéwnej sieci, wsrdd ktdrych byty biatka kodowane przez
27 gendw docelowych, 288 DEG i 83 G_SNV. Znalazto sie tez sze$¢ mniejszych sieci sktadajgcych sie z
14 biatek, reszta biatek nie tworzyta interakcji i zostaty one okreslone jako singeltony. Ontologia sieci
molekularnej w linii S1 wykazata, ze wiekszos¢ biatek w grupie komponent komérkowy, byta zwigzana
z plastydami. Biatka przypisane do kategorii funkcja molekularna zostaty potgczone z transporterem
transbtonowym, aktywnoscig oksydoreduktazy i wigzaniem jondw. W kategorii proces biologiczny,
najbardziej wzbogacone terminy zwigzane byly z biosyntezg i reakcjg na swiatto. W linii S2 znaleziono
426 biatek. Gtéwna sie¢ skfadata sie z 249 biatek, wsrdéd ktérych byto 14 biatek kodowanych przez geny
targetowe, 181 DEG i 54 G_SNV. Byto tez 12 mniejszych sieci zawierajgcych 30 biatek, pozostate biatka
to singletony. Ontologia sieci molekularnej w linii S2 ujawnita, ze wiekszo$¢ biatek w kategorii
komponent komérkowy znalazto sie w grupie: membrana. Biatka przypisane do funkcji molekularnej
byly zwigzane z: wigzaniem DNA, aktywnoscig czynnika transkrypcyjnego, aktywnos¢ katalityczng. W
kategorii proces biologiczny, najbardziej liczne grupy wskazywaty na procesy zwigzane z rozwojem
budowy anatomicznej i morfogenezy. W analizie sieci dla linii S3 dopasowano 604 biatka. Gtéwna siec
sktadata sie z 387 biatek, wsrdd ktérych byty 204 biatka kodowane przez geny targetowe, 118 DEG i 65
G_SNV. 42 biatka zgrupowano w 13 mniejszych sieci a reszta biatek to singletony. Wzbogacenie sieci
molekularnej w linii S3 wykazato, ze wiekszos¢ termindw w grupie komponent komédrkowy byty
spokrewnione z: chloroplastem, cytozolem i cytoplazma. Biatka przypisane do funkcji molekularnej
zostaty przypisane do grup: aktywnos¢ wigzaca i katalityczna. W kategorii proces biologiczny
najbardziej liczne grupy to: regulacja procesu rozrodu oraz morfogeneza pedow.

Z powyzszych analiz wynika, ze sg powigzania biatek targetowch dla miRNA z biatkami
kodowanymi przez geny DEG i G_SNV. Mozna zatem wywnioskowaé, ze czgsteczki miRNA mogg
posrednio wptywac na sieci molekularne i odgrywac role w wielu réznych szlakach regulacyjnych.
Regulacja ta moze zachodzié¢ poprzez proces ciecia transkryptéw lub hamowania translacji, co z kolei
wptywa na proteom, skutkujgc w zréznicowanym sktadzie biatek. Jak pokazano na przykfadzie sieci
molekularnych, biatka kodowane przez geny targetowe dla miRNA biorg udziat w wielu waznych
procesach regulacyjnych. Dlatego zmienna ekspresji miRNA moze te szlaki zaburza¢, prowadzac
gtéwnie do ich niewydolnosci. Stworzone sieci molekularne przedstawiajg nowe podejscie integrujgce
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wiele poziomoéw omicznych od DNA-seq przez mRNA-seq, sSRNA-seq i utworzenie interaktomu (in silico
PPI) co stanowi pierwszy tego typu opis w powigzaniu ze zmiennoscig somaklonalng u roslin.

Podsumowujac prace H7, wskazatam, ze istnieje regulacja epigenetyczna na poziomie miRNA w
liniach somaklonalnych. Zidentyfikowano réznicowe czasteczki miRNA (znane i nowe) oraz ich geny
docelowe, ktére mogg mieé¢ wptyw na funkcjonowanie wielu gendéw i interaktom. W prezentowane;j
pracy po raz pierwszy przedstawitam ztozonosc proceséw molekularnych powigzanych ze zmiennoscig
somaklonalng, a takze jako pierwszy zespdt na sSwiecie pokazaliSmy konsolidacje réoznych pozioméw
omicznych jako sieci interakcji biatkowych in silico.

Powyisze prace H1 — H7, skfadajgce sie na opisywane osiggniecie, przytaczajg aktualny stan
wiedzy dotyczgcy technologii omicznych stosowanych u ogdrka oraz dostarczajg wysoko-przepustowe
dane, stanowigce nowy i wazny wktad w aspekty genomiki i trankryptomiki zasobéw ogdrka, w
obszarach takich jak rozmnazanie, transgeneza i zmienno$¢ somaklonalna. Prace prezentujg szereg
nowych informacji, ktérych znaczenie wyjasniono i przedyskutowano. Genom referencyjny, profile
transkryptoméw oraz mikrtotranskryptoméw badanych obiektéw, uzyskane w ramach powyzszych
prac zostaty upublicznione i mogg by¢ wykorzystywane przez naukowcow i hodowcéw.

W podsumowaniu, za najwazniejsze dokonania prac sktadajacych sie na osiggniecie naukowe
uwazam:

- szczegbtowg ocene efektywnosci rézinych metod/technologii omicznych w wykrywaniu cech
zmiennosci u ogdérka — utatwienie wyboru narzedzi badawczych dla naukowcéw (H1).

- zaprezentowanie modelu wspoétdziatania réznych czynnikdw moggcych modulowac pte¢ u ogérka do
wykorzystanie w dalszych pracach nad determinacjg ptci ogérka (H2 i H3)

- uzyskanie profili transkrypcyjnych i zidentyfikowanie genéw wraz z okresleniem proceséw
biologicznych i funkcji molekularnych specyficznych dla kwiatéw meskich, zenskich i
hermafrodytycznych, biorgcych udziat w determinacji ptci u ogérka (H3)

- skonstruowanie pierwszej mapy interakcji molekularnych biatek kodowanych przez geny réznicowe
zaangazowane w determinacje ptci u ogérka (H3)

- stworzenie adnotacji strukturalnej i funkcjonalnej genomu referencyjnego B10v3 (H4)

- utworzenie transkryptomu referencyjnego (pan-transkryptomu) ogérka, w sktad ktérego wchodza
dane ze 150 prébek sekwencyjnych z lisci, stozkéw wzrostu, pakow kwiatowych i owocow (H4)

- uzyskanie mapy zmiennosci na poziomie ekspresji gendw oraz mikrotranstrykptomu po transgenezie
w owocach trzech linii ogérka z wprowadzonym genem taumatyny w stosunku do linii referencyjnej
(H5)

- poznanie profili transkrypcyjnych w owocach i zidentyfikowanie gendw wraz z okresleniem proceséw
biologicznych i funkcji molekularnych charakterystycznych dla linii somaklonalnych ogdérka (H6)

- poznanie profili mikrotranskryptomu w owocach i zidentyfikowanie gendéw docelowych dla
czasteczek miRNA z okresleniem proceséw biologicznych i funkcji molekularnych charakterystycznych
dla linii somaklonalnych ogdrka (H7)

- przedstawienie sieci powigzan interakcji molekularnych na poziomie interaktomu (in silico PPl) w
owocach linii somaklonalnych ogérka z uwzglednieniem biatek kodowanych przez geny o zmiennej
ekspresji, geny ze zmiang typu SNV oraz geny targetowe dla czgsteczek o zmiennej ekspresji (H6 i H7)
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5.INFORMACJA O WYKAZYWANIU SIE ISTOTNA AKTYWNOSCIA NAUKOWA ALBO
ARTYSTYCZNA REALIZOWANA W WIECEJ NIZ JEDNEJ UCZELNI, INSTYTUCJI NAUKOWEJ LUB
INSTYTUCJI KULTURY, W SZCZEGOLNOSCI ZAGRANICZNE).

W okresie po uzyskaniu stopnia doktora naukowego wspdétpracowatam z naukowcami z
nastepujgcych jednostek naukowych:

5.1 Max-Planck Institute of Molecular Plant Physiology, Potsdam, Germany

(pobyt na stazu zagranicznym 1 miesigc 01.09.2004 - 30.09.2004)

Badania we wspodtpracy z Instytutem Fizjologii Molekularnej Roslin Max-Plancka, realizowatam w
Poczdamie w Niemczech podczas pobytu na stazu naukowym a potem kontynuowatam je w Polsce.
Staz odbywatam pod kierownictwem prof. Alisdair Fernie i dr Ewy Urbanczyk — Wochniak. Badania, w
ktore bytam zaangazowana dotyczyly analizy danych transkrypcyjnych roslin z gatunkow
psiankowatych i konsekwencji zmian genetycznych i sSrodowiskowych na poziomie transkryptoméw i
metabolitdw w lisciach. Bratam udziat w przeprowadzaniu eksperymentéw na dedykowanych do
badan ptytek microarray, na ktérych prowadzitam hybrydyzacje prébek. Uczestniczytam w badaniach
dotyczacych analizy uzyskanego obrazu, normalizacji i analizy statystycznej danych. Nastepnie
weryfikowatam dane z wykorzystaniem reakcji qRT-PCR. Drugi nurt prac polegat na analizach
bioinformatycznych i przystosowaniu programu MapMan projektowanego dla gatunku Arabidopsis
thaliana dla roslin psiankowatych.

Wykonywatam rdéwniez prace z zakresu skorelowania bazy danych programu MapMan
zaprojektowanego dla gendw rzodkiewnika do bazy danych gendéw pomidora, z uwzglednieniem
przypisow ontologicznych. Nastepnie, tak przygotowana baza danych postuzyta do transferu
atrybutéw opisujgcych dane geny i wizualizacji aktywnosci gendw réznicowych, wskazanych w
analizach microarray do prezentacji procesow, ktére ulegaja zmianom, pod wptywem zmian
srodowiskowych w analizowanych uktadach badawczych.

Wspdtpraca podczas stazu a takze kontynuacja badan po powrocie ze stazu miafa istotny wptyw na
rozwdj mojej kariery naukowej ze wzgledu na zdobyta wiedze, doswiadczenie laboratoryjne i
bioinformatyczne a takze zaowocowata publikacjg, ktéra jest najlepiej cytowang pracg w moim
dorobku naukowym.

e  Urbanczyk-Wochniak E., Usadel B, Thimm O Nunes-Nesi A, Carrari F, Davy M Blasing O, Kowalczyk
M, B Weicht D., Polinceusz A., Meyer S. Stitt M., Fernie AR.2006, Conversion of MapMan to allow
the analysis of transcript data from Solanaceous species: effects of genetic and environmental
alterations in energy metabolism in the leaf. Plant Mol Biol. 2006 Mar;60(5):773-92

Wiedza zdobyta na stazu pomogta mi w zdobyciu pdzniejszych grantéw naukowych: NCN OPUS 1
»Analiza transkryptomoéw ogérka w rozwigzaniu zagadnienia determinacji ptci roslin”. NCN OPUS 1
2011/01/B/NZ2/01631 oraz NCN OPUS 19 ,Integracja danych multi-omicznych ogérka w celu
identyfikacji mechanizméw  determinacji ptci i ich  uwarunkowan  klimatycznych”
2020/37/B/NZ9/00586.
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5.2 Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) Gatersleben, Niemcy

(pobyt na stazu zagranicznym 1 miesigc 01.06.2013 —30.06.2013 oraz 3 miesigce 05.01.2015 —
31.03.2015)

Badania we wspotpracy z Instytutem IPK realizowane byty w Instytucie IPK w Golm. Badania dotyczyty
okreslenia profili metabolicznych lisci, stozkdw wzrostu i pgkéw kwiatowych szesciu linii ogdrka o
réznej ptci, gdzie prowadzitam analizy, ktdre obejmowaty przygotowanie préb, analize metabolitéw na
aparacie GC-MS, identyfikacje oraz analizy statystyczne metabolitdw réznicujacych badane stadia oraz
pte¢ pakéw linii ogérka. Doswiadczenia wykazaty obecnosé istotnie statystycznych metabolitéw
réznicowych, ktére mogtyby postuzy¢ jako markery ptci np. w pracach hodowlanych. Drugim nurtem
pracy podjetym podczas stazu byto zaznajomienie sie sie z technologig sekwencjonowania NGS z
wykorzystaniem techniki lllumina. Dzieki pobytowi w IPK otrzymatam dane do dalszych analiz a takze
zdobyta wiedza umozliwita mi zakorczenie projektu OPUS 1 2011/01/B/NZ2/01631, w ktdrym
prowadzitam analize wysokoprzepustowych danych transkryptomowych pgkéw kwiatowych.

Kolejny pobyt w IPK byt realizowany w ramach sieci EPPN i dotyczyt profilowania metabolitéw w liniach
ogérka wytworzonych réznymi metodami. Byly to linie transgeniczne z wprowadzonym genem
dehydryny i taumatyny, somaklony oraz mutanty chemiczne. Materiat do badan pozyskatam w Polsce,
byty to mate 10 dniowe owoce ogdrka, ktére zostaty poddane analizom profilowania metabolicznego
z wykorzystaniem GC-MC. Podobnie jak poprzednio, uczestniczytam w pracy poczawszy od
przygotowania prob po analize statystyczng wynikow. Celem prac byto okreslenie jaki wptyw na stan
metabolomu majg metody hodowlane i czy rzeczywiscie rosliny transgeniczne maja mocno zmieniony
poziom metabolitdw. Badanie jasno wykazaty, ze najwiecej zmian majg mutanty chemiczne, potem
linie somaklonalne a najmniej linie transgeniczne. Zapoznatam sie réwniez z metodami tworzenia sieci
metabolicznych a takze szczegdtowaq analizg takich danych. Publikacja jest w trakcie przygotowywania.
Bedac na wyjezdzie zapoznatam sie rowniez z nowoczesnym systemem do analiz fenotypowania
Lemnatech.

Zdecydowanie odbyte staze umozliwity mi zdobycie nowych kompetencji, ktére wykorzystatam do
przygotowania publikacji naukowych koriczacych projekt OPUS 1 oraz otrzymanie kolejnego projektu
OPUS 19, w ktérym zawartam istotne kwestie dotyczace analiz multiomicznych wykorzystujgc wiedze
zdobytg podczas prac w IPK.

5.3 Institute of Computational Medicine, Department of Genomics of Gene Expression Centro de
Investigaciones Principe Felipe, Walencja, Hiszpania

(pobyt na stazu zagranicznym w dniach 01.03.2013 - 15.03.2013);

Odbytam tez kroétki staz powigzany z analizg danych bioinformatycznych DNA-seq i RNA-seq , gdzie
miatam mozliwos¢ zapoznania sie ze sposobem analizy danych sekwencyjnych zaréwno na poziomie
genomowym, transkryptomowym jak i analiz miRNA. Staz ten przyczynit sie do zmiany strategii
realizacji projektu badawczego OPUS 1 oraz pomédgt w zrozumieniu istotnych metod badawczych w
analizach bioinformatycznych. Wiedze zdobyty podczas stazu wykorzystatam do przygotowania
projektu OPUS 19.
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5.4 Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, Paristwowy Instytut Badawczy, oddziat w Mtochowie

W przypadku tej wspdtpracy badania dotyczyty analiz bioinformatycznych czgsteczek miRNA i ich
gendw docelowych a takze petnej adnotacji strukturalnej i funkcjonalnej wskazanych izolatéw wirusa
PVY. Tematem przewodnim badan byfa analiza podstaw molekularne interakcji roslin na zakazenie
wirusem. W Polsce najwieksze znaczenie ekonomiczne w produkcji ziemniaka ma wirus Y ziemniaka
(Potato virus Y, PVY). Straty w plonie bulw ziemniaka powodowane infekcjg PVY sg znaczne, a jakos$¢
bulw bywa obnizona poprzez wystepowanie pierscieniowych nekroz. Przeprowadzone badania
dotyczyty zbadania profili ekspresyjnych miRNA gospodarza w patosystemach PVY-ziemniak oraz PVY-
tyton. Przedstawione prace dostarczyty pierwszych przyktadoéw, ze czgsteczki miRNA i ich czgsteczki
docelowe sg specyficzne dla danego szczepu wirusa, sg zalezne od gospodarza, s zwigzane z typem
obrony i nasilenia objawdéw. Analizy genomdéw wirusa wykazaty zmienno$¢ w sekwencjach, co
skutkowato réznych zwinieciem kodowanych biatek, co w konsekwencji po porazeniu roslin wigzato sie
z réznym nasileniem objawéw. Moim zadaniem byfa analiza genoméw wiruséw PVY i TRV, ich
adnotacja strukturalna i ontologiczna. Zajmowatam sie réwniez analiza oddziatywann miRNA i
czasteczek docelowych w kontekscie okreslenia roli gendw docelowych.

W wyniku wspoétpracy opublikowano:

e Zhimin Y., Murawska Z., Xie F., Pawetkowicz M., Michalak K., Zhang B., Lebecka R. microRNA
response in potato virus Y infected tobacco shows strain-specificity depending on host and
symptom severity. Virus Research (2019), 260, 20-32

e Zhimin Y, ,Xie F ,Michalak K ,Pawetkowicz M ,Zhang B, Wéjcik Z, Zimnoch-Guzowska E , Renata R.
Potato cultivar Etola exhibits susceptibility to PVY N-Wi isolate PVY-3411 and PVY NTN isolate PVY-
3303 but hypersensitive resistance to PVY NTN isolate PVY-3202 and strain-specific alterations of
certain host miRNAs might correlate with symptom severity. Plant Pathology (2017), 66 (4), 539-
550

e Zhimin Y, Pawetkowicz M, Michalak K, Chrzanowska M, Zimnoch-Guzowska E. Single-nucleotide
polymorphisms and reading frame shifts in RNA2 recombinant regions of tobacco rattle virus
isolates Slu24 and Deb57. Archives of Virology, (2014); 159, 3119-3123.

e Zhimin Y, Pawetkowicz M, Michalak K, Chrzanowska M, Zimnoch-Guzowska E. The genomic RNA1
and RNA2 sequences of the Tobacco rattle virus isolates found in Polish potato fields Virus Research
(2014), 185,110 -113

5.5 Wspotpraca z Zakladem Sztucznej Inteligenciji, Politechnika Warszawska

Wspdtpraca z Politechnika Warszawska polegata na testowaniu nowych algorytmdéw i rozwigzan
bioinformatycznych wykorzystywanych w wysokoprzepustowych danych z sekwencjonowania
genomoéw ogérka technikami 454 Roche Titanium, PacBio oraz lllumina. W wyniku tej wspdtpracy
opublikowano:

e Skarzynska, Agnieszka; Kusmirek, Wiktor; Pawetkowicz, Magdalena; Plagder, Wojciech; Nowak,
Robert M; Assembly of cucumber (Cucumis sativus L.) somaclones; Photonics Applications in
Astronomy, Communications, Industry, and High Energy Physics Experiments 2017,
International Society for Optics and Photonics, 10445, 1044534, 1 -8; 2017

e Wojcieszek, Michat; Kusmirek, Wiktor; Pawetkowicz, Magdalena; Plader, Wojciech; Nowak,
Robert M; Comparison of de novo assembly statistics of Cucumis sativus L.; Photonics
Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High Energy Physics Experiments
2017; International Society for Optics and Photonics; 10445, 1044533; 1-8; 2017

o Kulawik, Maciej; Pawetkowicz, Magdalena Ewa; Wojcieszek, Michat; Plgder, Wojciech; Nowak,
Robert M; Detection of genomic rearrangements in cucumber using genomecmp software,
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Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High Energy Physics
Experiments 2017; International Society for Optics and Photonics, 10445, 1044535, 1 —7; 2017
Haponiuk, Michat; Pawetkowicz, Magdalena; Przybecki, Zbigniew; Nowak, Robert M; CuGene
as a tool to view and explore genomic data, Photonics Applications in Astronomy,
Communications, Industry, and High Energy Physics Experiments 2017; International Society
for Optics and Photonics; 10445, 1044532, 1 - 8; 2017

Osipowski, Pawet; Pawetkowicz, Magdalena; Przybecki, Zbigniew; Nowak, Robert M;
Computational structural variation discovery in genomes: state of the art and challenges;
Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High-Energy Physics
Experiments 2014; International Society for Optics and Photonics; 9290; 92901J; 1 — 7; 2014
Wojcieszek, Michat; Pawetkowicz, Magdalena; Nowak, Robert; Przybecki, Zbigniew; Genomes
correction and assembling: present methods and tools; Photonics Applications in Astronomy,
Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2014; International Society
for Optics and Photonics; 9290; 92901X; 1 — 8; 2014

Pawetkowicz, Magdalena; Nowak, Robert; Osipowski, Pawet; Rymuszka, Jacek; Swierkula,
Katarzyna; Wojcieszek, Michat; Przybecki, Zbigniew; The discrepancies in the results of
bioinformatics tools for genomic structural annotation; Photonics Applications in Astronomy,
Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2014; International Society
for Optics and Photonics; 9290; 92901L; 1 — 6; 2014

Wojcieszek, Michal; Réz, P; Pawetkowicz, Magdalena; Nowak, Robert; Przybecki, Zbigniew;
Development of genome viewer (Web Omics Viewer) for managing databases of cucumber
genome; Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High-Energy
Physics Experiments 2012; International Society for Optics and Photonics; 8454; 84541Y, 1 -5;
2012

Nowotka, Michat; Pawetkowicz, Magdalena; Wojcieszek, Michat; Przybecki, Zbigniew; Nowak
Robert; Automated functional annotation using classification and data fusion algorithms for
genomic, transcriptomic and proteomic science; Molecular biology in diagnostics of infectious
diseases and biotechnology; WULS-SGGW; 164-167, 2012

5.6 Wspotpraca z Miedzynarodowym Instytutem Biologii Molekularnej i Komdrkowej w Warszawie

W ramach wspodtpracy realizowanej z Miedzynarodowym Instytutem Biologii Molekularnej i
Komadrkowej prowadzitam badania dotyczace analiz bioinformatycznych danych RNA-seq przy analizie
mapowania na genomie ogoérka otrzymanych surowych odczytéw oraz wstepnej analizie réznicowej
genéw wykonywanej we wspotpracy z dr Leszkiem Pryszczem. W ramach wspodtpracy opublikowano:

H3 Magdalena Pawetkowicz, Leszek Pryszcz, Agnieszka Skarzynska, Rafat K Wdycicki, Kacper
Posyniak, Jacek Rymuszka, Zbigniew Przybecki, Wojciech Plgder (2019). Comparative
transcriptome analysis reveals new molecular pathways for cucumber genes related to sex
determination. Plant reproduction, 32(2), 193-216
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6. INFORMACIA O OSIAGNIECIACH DYDAKTYCZNYCH, ORGANIZACYJNYCH ORAZ
POPULARYZUJACYCH NAUKE LUB SZTUKE.

OSIAGNIECIA DYDAKTYCZNE

Prodziekan ds. dydaktyki kierunek biotechnologia

01.09.2020 — 31.09.2021 - wg aktu powotania z dnia 01.09.2020 petnitam funkcje Prodziekana na
Woydziale Ogrodnictwa i Biotechnologii

01.10.2021 - 31.08.2024 - wg aktu powotania z dnia 01.10.2021 petnie funkcje Prodziekana na
Woydziale Biologii i Biotechnologii

Komisja dydaktyczna ds. Dydaktyki i Jakosci w latach 2017 — 2019 bytam cztonkiem komisji na
Woydziale Ogrodnictwa i Biotechnologii dla kierunku Ogrodnictwo i Ochrona zdrowia roslin, w ramach
prac komisji bytam zaangazowana w przygotowanie raportu do akredytacji (PKA) kierunku
Ogrodnictwo w roku akademickim 2019/2020

Komisja dydaktyczna ds. Dydaktyki i Jakosci w latach 2017 — 2019 bytam cztonkiem komisji na
Wydziale Ogrodnictwa i Biotechnologii dla kierunku Biotechnologia, w ramach prac komisji bytam
zaangazowana w przygotowanie raportu do akredytacji (PKA) kierunku Biotechnologia w roku
akademickim 2018/2019, bratam réwniez udziat w przygotowaniu modyfikacji programdw na kierunku
Biotechnologia w roku 2017, oraz w roku 2019 studiéw 1-wszego i 2-giego stopnia.

W roku 2021 jako prodziekan kierunku, ponownie zaktualizowatam programy.

W roku 2022 utworzytam (wraz z zespotem) kierunek Biotechnology po angielsku, ktéry zostat przyjety
przez Senat SGGW 28.03.2022.

Rada Wydziatu Ogrodnictwa i Biotechnologii kierunku Biotechnologia od grudnia roku 2018 — bytam
cztonkiem Rady Wydziatu dla kierunku Biotechnologia, w okresie wrzesiern 2020- sierpien 2021 bytam
Przewodniczgca Rady Programowej kierunku Biotechnologia.

Rada Wydziatu Biologii i Biotechnologii od wrzesnia 2021 — jestem cztonkiem Rady Wydziatu

Komisja rekrutacyjna bytam cztonkiem komisji rekrutacyjnych kandydatéw na studia do
Miedzywydziatowego Studium Biotechnologii (MSB) w latach 2006 i 2007 oraz na kierunek
Biotechnologia na Wydziale Ogrodnictwa, Architektury Krajobrazu i Biotechnologii w latach 2009 —
2014, oraz na kierunek Biotechnologia na Wydziale Ogrodnictwa i Biotechnologii w latach 2020 — 2021
oraz na kierunek Biotechnologia na Wydziale Biologii i Biotechnologii w latach 2021-2022.

Komisja stypendialna bytam cztonkiem komisji petnigc funkcje wice Przewodniczacej na Wydziale
Ogrodnictwa i Biotechnologii w latach 2020 — 2021.

Koordynator ds. wyjazdéw miedzynarodowych petnitam funkcje petnomocnika Dziekana do spraw
wspotpracy z zagranicg 2006 do 2020.

Komisja ds. promocji i reklamy— petnitam funkcje petnomocnika Dziekana do spraw promocji kierunku
Biotechnologia w latach 2009 - 2014.
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Koordynator ds. monitorowania absolwentow petnitam funkcje petnomocnika Dziekana do spraw
monitorowanie loséw w latach 2013 — 2014

— bratam udziat w realizacji projektu 01.06.2013 — 31.05.2014; Monitorowania Loséw Zawodowych
Absolwentéw w ramach programu POKL04.01.01 — 00- 051/11-00 przy opracowywaniu trzech
raportow z ankiet absolwentdw i przygotowaniu ankiety do sondazu absolwentéw kierunku
biotechnologia

Komisja wyborcza SGGW — w roku 2016 zostatam wybrana z grupy adiunktéw zatrudnionych na SGGW
do wyboréw wtadz i otrzymatam mandat wyborczy

Zajecia dydaktyczne prowadze od roku 1999r na czterech kierunkach:

Ogrodnictwo studia stacjonarne i zaoczne: Genetyka (wyktady i ¢wiczenia), Hodowla Roslin (wykfady i
¢wiczenia), Biotechnologia Roslin (wyktady i ¢wiczenia), Inzynieria genetyczna (wyktady i ¢wiczenia),
Biologia molekularna (wyktady i ¢wiczenia),

Biotechnologia studia stacjonarne: Inzynieria genetyczna (wyktady i ¢éwiczenia), Genomika
strukturalna i funkcjonalna (wyktady i ¢wiczenia — opracowatam cato$¢ programu na ¢wiczenia),
Komercyjne zastosowania biotechnologii (wyktady - opracowatam 75% przedmiotu), Biologia
systemow (wyktady i ¢wiczenia —opracowatam catosé przedmiotu), Metodologia publikacji naukowych
(wyktady i ¢wiczenia opracowatam 50% wyktadow i catos$¢ ¢wiczen przedmiotu),

Ochrona zdrowia roslin studia stacjonarne: Wprowadzenie do genomiki (wyktady i ¢wiczenia-
opracowatam catos$¢ przedmiotu), Rosliny transgeniczne (wyktady i ¢wiczenia - opracowatam catosc
przedmiotu),

Technologie energii _odnawialnych studia stacjonarne: Biotechnologiczne podstawy produkcji
roslinnej (wyktady — opracowatam 50% przedmiotu)

Erasmus — Introduction to genomics i Genomics — zajecia prowadzone w jezyku angielskim dla
studentéw zagranicznych, co semestr od roku 2013

Kursy e-learning — opracowatam kurs e-learnig z przedmiotu Genomika strukturalna i funkcjonalna,
ktory jest realizowany na kierunku Biotechnologia, na podstawie tych opracowan zostatam oceniona
przez Komisje Certyfikacyjng Stowarzyszenia E-learnigu Akademickiego i uzyskatam dyplom SEA nr
8/2018 (13.01.2018)

Zajecia dla doktorantow (moze jest ISSN) — jest w bazie wiedzy.

1. Opracowanie i prowadzenie wyktadow dla doktorantdw Interdyscyplinarnych Studiéw
Doktoranckich — cykl 4 wyktadéw monograficznych z Inzynierii genetycznej prowadzonych w
ramach projektu Program doskonalenia dydaktyki SGGW w dziedzinie pozyskiwania surowcéw
rodlinnych dla energetyki w kontekscie celdw Strategia Europa 2020 POKL.04.03.00-00-
042/12-00. — oraz przygotowanie rozdziatu do skryptu dydaktycznego cz. 3 strony 101 — 162

2. Opracowanie i poprowadzenia zaje¢ z przedmiotu: Nowoczesne Techniki Pomiarowe —
Nowoczesne analizy genomiczne” — dla studentdéw ll-go stopnia Interdyscyplinarnych Studiéw
Doktoranckich (ISD) z Bioenergetyki prowadzone na Wydziale Technologii Drewna SGGW

3. Wyktady naukowe dla stuchaczy z Instytutu Badawczego Lesnictwa w Sekocinie Starym nt.
Techniki stosowane w biologii molekularnej, zorganizowanym przez MSB 19.04.2007
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Promotorstwo prac dyplomowych

Rozprawy doktorskie — w sumie 5

. Osipowski Pawet: Sktadanie, adnotacja i genomika poréwnawcza sekwencji genomoéw linii B10

ogorka, Wydziat Ogrodnictwa i Biotechnologii, SGGW, petnitam funkcje promotora pomocniczego;
Data obrony: 26-06-2019

. Skarzynska Agnieszka: Genomika poréwnawcza linii ogérka uzyskanych w wyniku transformac;ji i

regeneracji in vitro (praca ztozona, w trakcie postepowania). Instytut Nauk Ogrodniczych, SGGW,
petnie funkcje promotora pomocniczego; Data obrony: 04-07-2022

. Wojcieszek Michat: Sktadanie, adnotacja i genomika poréwnawcza genoméw mutantéw

chemicznych ogoérka (Cucumis sativus L.). Instytut Nauk Ogrodniczych, SGGW, petnie funkcje
promotora pomocniczego (w trakcie)

Aparna: Functional analysis of selected molecular mechanisms in cucumber sex determination
(depending on climatic conditions). Instytut Biologii, SGGW, petnie funkcje promotora
pomocniczego (w trakcie)

. Szymon Turek: ldentyfikacja miRNA i czgsteczek docelowych i ich rola w ujeciu multiomicznej

analizy interakcji molekularnych biorgcych udziat w determinacji ptci ogdérka. Instytut Biologii,
SGGW, petnie funkcje promotora pomocniczego (w trakcie)

Prace magisterskie — w sumie 13

9.

. Sankiewicz Krzysztof: Bioinformatyczna analiza promotoréw gendw roslin Arabidopsis thaliana

rosnacych na Miedzynarodowej Stacji Kosmicznej, 2019

. Sroka Matgorzata: Analiza molekularna roslin ogérka z genem taumatyny, 2019

Zak Martyna: Charakterystyka molekularna mutanta W19 ogérka (Cucumis sativus L.), 2019

Mréz Tomasz: Eksperymentalna walidacja danych RNA seq mutanta MSC19 ogérka (Cucumis
sativus L.), 2019

Bozek Olga: Analiza bioinformatyczna sekwencji réznicowych w powigzaniu z determinacjg ptci u
ogdrka (Cucumis sativus L.), 2016

Pindor Aleksandra: Automatyczna i manualna adnotacja genomu ogdrka Cucumis sativus var.
Borszczagowski., 2015

Doraczyniska Anna: Identyfikacja i lokalizacja genéw MIR u ogdrka (Cucumis sativus L.), 2013
Kojder Grzegorz: Charakterystyka bioinformatyczna sekwencji réznicowych w powigzaniu z
determinacjg ptci ogérka (Cucumis sativus L.), 2012

Kurek Katarzyna: Lokalizacja ekspresji sekwencji cDNA powigzanych z determinacjg ptci kwiatéw
ogoérka Cucumis sativus, 2012

10.Achinger-Kawecka Joanna: Molekularne biomarkery w terapii raka piersi - analiza profili ekspresji

mikroRNA, 2012

11.Chadzynska Katarzyna: Lokalizacja ekspresji sekwencji cDNA powigzanych z morfogenezg kwiatu

ogoérka Cucumis sativus, 2011

12.Kosik Katarzyna: Charakterystyka roslinnych klonéw c¢DNA umieszczonych w wektorach

bakteryjnych w powigzaniu z determinacja ptci ogérka, 2009

13.Malek Sylwester: Klonowanie bibliotek cDNA-DSC z pgkéw kwiatowych ogérka (Cucumis sativus L),

2007
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Ko-promotor pracy magisterskiej w jezyku angielskim — w sumie 2

1. Joe Merheb — Analysis of sec expression in cucumber (Cucumis sativus L.) affected by copper ions,
2019 — praca realizowana we wspétpracy miedzynarodowej z Uniwersytetem Libanskim w Bejrucie.
Praca byta wykonywana w Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin, obrona pracy byfa
na Uniwersytecie w Bejrucie, Liban.

2. Estelle Bystrzycki — Characterization of two somaclonal lines of cucumber (Cucumis sativus L.)
through a transcriptmic approach, 2019, — praca realizowana we wspdtpracy miedzynarodowej z
Agrocampus Ouest, Rennes we Francji Praca byta wykonywana w Katedrze Genetyki, Hodowli i
Biotechnologii Roslin, obrona pracy byta na Agrocampus Ouest, Francja.

Prace inzynierskie / licencjackie — w sumie 22

1. Balcerak Michat — Analiza zmiennosci transkryptomu w kwiatach meskich ogdrka, 2022

2. Wrzyszcz Kacper: Charakterystyka wybranych gendw powigzanych z rozwojem kwiatu zenskiego w
linii 2gg ogdrka (Cucumis sativus L.), 2021

3. Machaj Kamil: Charakterystyka molekularna roslin ogérka z wprowadzonym genem dehydryny,
2020

4. Kietek Maciej: Charakterystyka molekularna mutanta sh o krétkim hipokotylu, 2019

5. Krzesniak Sara: Analiza molekularna mutanta samokonczacego W-sk ogdérka (Cucumis sativus L.),
2019

6. Zielinska Aleksandra: Analiza funkcjonalna gendw determinujacych pte¢ ogérka (Cucumis sativus
L.), 2018

7. Abramczuk Marta: Identyfikacja transkryptéw réznicowych skolerowanych z krzaczastoscig u
ogorka (Cucumis sativus L.), 2018

8. Mrdz Tomasz: Analiza molekularna danych transkryptomicznych mutanta somaklonalnego MSC19
ogorka (Cucumis sativus L.), 2018

9. Zigbska Karolina: Analiza strukturalna i funkcjonalna genéw determinujacych pte¢ u ogorka
(Cucumis sativus L.), 2017

10.Jagietto Magdalena: Aspekty biotechnologiczne wytwarzania energii odnawialnej, 2017

11.Gassa Anna: Charakterystyka gendw powigzanych z wybranymi aspektami rozwoju roslin, 2015

12.0strowska Aleksandra: Genomika poréwnawcza gendw zaangazowanych w proces determinacji
ptci u ogdérka Cucumis sativus, 2014

13.Ziemichdd Monika: Wybrane aspekty genomiki ekspresyjnej w analizie procesdéw determinacji pici
roslin, 2014

14.Czuryszkiewicz Ewelina: Analiza funkcjonowania biatek powigzanych z procesami rozmnazania u
roslin, 2013

15.0sipowski Pawet: Analiza danych z makromatryc profilu ekspresji transkryptomu ogérka (Cucumis
sativus L.) w celu odnalezienia gendw bioragcych udziat w morfogenezie kwiatéw ogdrka., 2013

16.Stepniak Agnieszka: Nowoczesne metody sekwencjonowania genomu, 2012

17.Pacho Olga: Determinacja ptci roslin w powigzaniu z programowang $miercig komorki i
chaperonami, 2011

18.Komar Dorota: Programowana Smieré Komérkowa w determinacji pfci roslin, 2011

19.Kolmer Mariusz: Wstepna charakterystyka sekwencji DNA ogdrka powigzanych z determinacja pfci
2010

20.Kosik Katarzyna: Budowa i funkcja chaperonéw w komérkach, 2007

21.Kubel Tomasz Technika LCM i jej zastosowanie, 2006

22.Pabudzinska Klaudyna Programowana smier¢ komaorki w kwiatach, 2006
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Recenzje prac dyplomowych

- prace magisterskie - w sumie 8: 2(2006); 2(2007); 1 (2009); 1 (2010); 2 (2017),
- prace licencjackie/ inzynierskie - w sumie 16: 2 (2010), 2 (2013), 1(2015), 1(2016); 1(2017), 7
(2018), 2 (2019),

Przewodniczenie komisjom egzaminacyjnym podczas obron prac dyplomowych:
- W sumie 71

1 stopien kierunek Biotechnologia - 24 w latach 2018 - 2022
2 stopien kierunek Biotechnologia - 47 w latach 2018 - 2022

Opieka nad studentami zagranicznymi realizujgcymi praktyki w SGGW

Bytam opiekunem (tutor, mentor) praktyk studentéw zagranicznych:

Veronika Balunowa, Palacky University in Olomouc, Czechy — data praktyki: 18.06 — 18.07.2017 (1
miesigc) — praktyka w ramach stazu naukowego,

Estelle Bystrzycki, Agrocampus Ouest, Francja - data praktyki: 28.05 — 26.08.2018 (3 miesigce) —
praktyka w ramach programu Erasmus

Estelle Bystrzycki, Agrocampus Ouest, Francja — data praktyki: 11.03 — 31.08.2019 (6 miesiecy) —
praktyka w ramach programu Erasmus

Joe Marheb University in Bejrucie, Liban — data praktyki: 20.03 — 27.09.2019 (6 miesiecy) —praktyka
w ramach Memorandum of understanding on scientific and educational cooperation. —

Tena Bujas, University of Zagreb, Chorwacja — data praktyki: 16.09.2019 —28.02.2020 (5,5 miesigca)
— wymiana w ramach programu Erasmus praktyki,

Omar Gaoua, Erciyes University, Talas/Kayseri, Turcja — data praktyki: 04.10.2021 — 31.03.2022 (6
miesiecy) — wymiana w ramach programu Erasmus praktyki,

Opieka nad studentami SGGW realizujacymi praktyki za granica

W okresie 06.07.2015 — 20.09.2015 - bytam opiekunem praktyki studentki mgr Magdaleny
Dabrowskiej, realizowanej w Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) Gatersleben
Niemcy

OSIAGNIECIA ORGANIZACYINE i POPULARYZUJACE NAUKE

Koto naukowe biotechnologéw - KNBiotech

W roku 2013 — bytam opiekunem kota naukowego

Od roku 2014 do roku 2020 bytam opiekun kota naukowego sekcji bioinformatyka, studenci bedacy
pod moja opiekg prezentowali wyniki projektowe studenci na przegladzie dorobku két naukowych

2016 - Jacek Rymuszka — (poster z wyrdznieniem), Kacper Posyniak (prezentacja ustna)
2017 - Jowita Grzedzicka (poster), Matgorzata Widomska (poster), Agata Biertkowska (poster)
2018 - Sara Krzesniak (poster)
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Opiekun roku — nieprzerwanie od roku 2006 jestem opiekunem kolejnych rocznikéow studentéw na
kierunku Biotechnologia

Opiekun IPS Indywidualny Program Studiow
Bytam opiekunem Indywidualnego Programu Studiéw dla dwdch 2 studentdw na studiach
stacjonarnych drugiego stopnia kierunek Biotechnologia w roku akademickim 2018/2019.

Organizacja seminariow katedralnych

W okresie 2008 — 2020 — bytam koordynatorem cyklu seminariow odbywajacych sie w Katedrze
Genetyki, Hodowli i Biotechnologii SGGW, w sumie zorganizowatam 26 cykli semestralnych (srednio
byto to 10 seminariéw w cyklu)

Organizacja konferencji

Organizacja Il Polskiego Kongresu Genetyki 18 —20.09.2007 — petniona funkcja: sekretarz kongresu
Organizacja konferencji ,Genetyka Aplikacyjna Roslin — wyzwania XXI wieku” 22 — 24.09.2021 —
petniona funkcja: cztonek komitetu naukowego

Organizacja szkoty letniej ELLS i prowadzenie wyktadow, ¢éwiczen i warsztatéw dla studentéw
miedzynarodowych

Wspodtorganziator Szkoty Letniej ,Genomics for Plant Breeding and Biotechnology” w ramach
sieci Euroleague for Life Sciences (ELLS). 19-25 sierpnia 2018 - bratam udziat w komisji kwalifikujgcej
kandydatdw, organizacji szkoty oraz prowadzitam wykfady — ,,Introduction to structural and functional
genomics”, ,,NGS methods” oraz prowadzitam warsztaty , Bioinformatic excerscises, adnotation and
prediction” oraz wspétprowadzitam ¢wiczenia ,,BAC library, screening, application”.

Festiwal Nauki
Organizacja i prowadzenie wyktadoéw w ramach Festiwalu Nauki

Przed uzyskaniem stopnia doktora:
W okresie 2000 — 2003 w kolejnych edycjach Festiwalu— prowadzitam spotkania ,,Majsterkowanie w
genach roslin”

Po uzyskaniu stopnia doktora:
W latach 2005, 2007, 2014 i 2020 bytam koordynatorem i prowadzitam spotkania na temat ,Satatka
wielogenowa”; ,,Majsterkowanie w genach roslin” oraz ,,Jak wyglagda DNA”

Dni SGGW

W latach 2013 i 2014 — bytam katedralnym koordynatorem dni SGGW i prowadzitam stoisko na dniach
SGGW reprezentujace kierunek Biotechnologia

W latach 2015 - 2016 — bytam wspadtorganizatorem katedralnym dni SGGW

Piknik Naukowy

2015 — wspotorganizator 19. Pikniku Naukowego Polskiego Radia i Centrum nauki Kopernik —
09.05.2015 ,Swiatto” — Stadion Narodowy w Warszawie

2016 — wspotorganizator 20. Pikniku Naukowego Polskiego Radia i Centrum nauki Kopernik —
07.05.2016 ,,Zdrowie” — Stadion Narodowy w Warszawie

2017 -— wspotorganizator 21. Pikniku Naukowego Polskiego Radia i Centrum nauki Kopernik —
03.06.2017 ,,Ziemia” — Stadion Narodowy w Warszawie

28



Promocja nauki w szkotach srednich

Wizyty w szkotach

- opracowatam i prowadzitam zajecia praktyczne w Liceum Ogdlnoksztatcgcym im. Komisji Edukacji
Narodowej w Przasnyszu —w okresie 2013 —2016

Tematy zajec: ,,Genomika”, ,Metody transformacji roslin”, Zastosowania biotechnologii” i , Inzynieria
genetyczna”.

Akcja ,,randez-vous z SGGW”

— opracowatam i prowadzitam warsztaty w ramach akcji ,randez-vous z SGGW”, ktére polegaty na
wizytach szkét srednich w laboratoriach biologii molekularnej w Katedrze Genetyki, Hodowli i
Biotechnologii SGGW — w okresie 2009 —2014

Otwarte laboratoria w SGGW

- opracowatam i prowadzitam zajecia praktyczne w Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii SGGW,
dla szkét srednich w okresie 2016 — 2019, z tematyki, ,,Rosliny transgeniczne”, Jak wyglada DNA?”,
»Wykorzystanie narzedzi Inzynierii Genetycznej (enzymy restrykcyjne i PCR)”

Inne wizyty majace na celu promocje nauki w SGGW

- opracowatam i prowadzitam zajecia praktyczne na polu doswiadczalnym w Wolica w Katedrze
Genetyki, Hodowli i Biotechnologii SGGW dla grup przedszkolnych w okresie 2009 — 2012, z tematyki
»Biordznorodnos¢”, Jak rosng warzywa?”

Inne wydarzenia promujace nauke:
— jako cztonek komisji ds. promocji wspoéttworzytam spoty reklamujgce Biotechnologie - 2013, 2015
oraz bratam udziat w projektowaniu i organizacji materiatéw promocyjnych

7. OPROCZ KWESTII WYMIENIONYCH W PKT. 1-6, WNIOSKODAWCA MOZE PODAC INNE
INFORMACIJE, WAZNE Z JEGO PUNKTU WIDZENIA, DOTYCZACE JEGO KARIERY
ZAWODOWE..

Ponadto oprécz aktywnosci naukowych opisanych w pkt 4. (omoéwienie osiggniecia H1 — H7) i pkt 5
(informacja o wykazywaniu sie istotng aktywnoscig naukowg albo artystyczng realizowang w wiecej
niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury, w szczegdlnosci zagranicznej), w ramach
pracy naukowej w Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin podejmowatam liczne tematy
naukowe. Jednym z wazniejszym tematow badawczych, w ktory bytam zaangazowana to prace z
zakresu organizacji i struktury i funkcjonowania genomaoéw.

Przed rozpoczeciem doktoratu zajmowatam sie gtéwnie analizg roslin transgenicznych z genem
taumatyny (Szwacka i wsp 2000; Szwacka i wsp. 2002). Prace prowadzitam na pokoleniu T1
transformantéw ogdrka. Méj wktad w powstanie prac polegat na przygotowaniu materiatu roslinnego,
izolacji kwasdw nukleinowych, przeprowadzeniu hybrydyzacji typu Southern i Northern. Efektem tych
pracy byty publikacje:

e Szwacka Maria; Krzymowska Magdalena; Kowalczyk Magdalena; Osuch Anita; Transgenic
cucumber plants expressing the thaumatin gene; Progress in Biotechnology; Food
Biotechnology, Elsevier Science; 17,43 -48, 2000
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e Szwacka Maria; Krzymowska Magdalena; Osuch Anita; Kowalczyk Magdalena; Malepszy
Stefan; Variable properties of transgenic cucumber plants containing the thaumatin Il gene
from Thaumatococcus daniellii; Acta Physiologiae Plantarum; 8,2,173 — 185, 2002

Podczas realizacji doktoratu zajetam sie zgadanieniem detremincaji ptci ogérka. Woéwczas zjawisko to
byto bardzo stabo poznane. W ramach pracy doktorskiej przeprowadzitam konstrukcje bibliotek cDNA
w wektorze UNI-ZAPII-cDNA pBluescript. W wyniku przegladania réznicowego otrzymatam pule
klonéw rdéznicowych specyficznych. Podczas doktoratu réwniez opracowatam drugg technike
hybrydyzacji réznicowej — metode subtrkacyjng, cDNA-DSC i w jej wyniku stworzytam cztery pule
specyficzne dla kazdej linii ogdrka (Przybecki i wsp. 2003). Czesciowe wyniki prac byty opublikowane.

e Przybecki Zbigniew; Kowalczyk Magdalena; Siedlecka Ewa; Urbanczyk-Wochniak Ewa;
Malepszy Stefan; The isolation of cDNA clones from cucumber (Cucumis sativus L.) floral
buds coming from plants differing in sex, Cellular and Molecular Biology Letters, 8, 2, 421-
438, 2003.

Po uzyskaniu stopnia doktora kontynuowatam analize otrzymanych bibliotek zawierajgcych réznicowe
klony. Otrzymane zbiory sekwencji postuzyty do przyréwnania z pulami réznicowych fragmentéw DNA
uzyskanymi w zespole prof. dr hab. Z. Przybeckiego, metodami takimi jak AFLP, DSC i RAPD (Przybecki
i wsp. 2004). W kolejnych latach przeprowadzitam sekwencjonowanie otrzymanych sekwencji EST oraz
dalsze analizy funkcjonalne (Pawetkowicz i wsp. 2012, Pawetkowicz i wsp. 2017).

e Przybecki Zbigniew; Kowalczyk Magdalena Ewa; Witkowicz Justyna; Filipecki Marcin;
Siedlecka Ewa; Polymorphom of sexually different cucumber (Cucumis sativus L.) NIL lines;
Cellular and Molecular Biology Letters; vol 4, 4b, 919-933, 2004.

e Pawetkowicz Magdalena; Osipowski Pawet; Wojcieszek Michat; Wéycicki Rafat; Witkowicz
Justyna; Hincha Dirk; Przybecki Zbigniew; ldentification and characterization of genes
connected with flower morphogenesis in cucumber; BioTechnologia; 93; 3; 123 — 134; 2012

e Skarzynska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Krzywkowski Tomasz; Swierkula
Katarzyna; Plader Wojciech; Przybecki Zbigniew; Bioinformatics pipeline for functional
identification and characterization of proteins; Photonics Applications in Astronomy,
Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2015; International
Society for Optics and Photonics; 9662; 96621M, 1 —9; 2015

e Pawetkowicz Magdalena; Skarzyriska Agnieszka; Posyniak Kacper; Zigbska Karolina; Plader
Wojciech; Przybecki Zbigniew; Advantages and disadvantages in usage of bioinformatic
programs in promoter region analysis; Photonics Applications in Astronomy,
Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2015; International
Society for Optics and Photonics; 9662; 96621L; 1 — 8; 2015

e Wojcieszek Michat; Osipowski Pawet; Pawetkowicz Magdalena; Skarzyriska Agnieszka;
Borodovsky Mark; Plgder Wojciech; Przybecki Zbigniew; Transcriptome based annotation
for new version of C. sativus genome; New Biotechnology, Elsevier, 33, S178, 2016

e Skarzynska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Wojcieszek Michat; Osipowski Pawet;
Plader Wojciech; Przybecki Zbigniew; Transcriptome analysis of flower buds of cucumber
to identify potential genes involved in sex differentiation; New Biotechnology, Elsevier, 33,
S177, 2016

e Skarzynska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Plgder Wojciech; Przybecki Zbigniew; The
utility of optical detection system (gqPCR) and bioinformatics methods in reference gene
expression analysis; Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and
High-Energy Physics Experiments 2016, International Society for Optics and Photonics;
10031, 1003130, 1 —-11; 2016

e Pawetkowicz Magdalena; Woijcieszek Michat; Osipowski Pawet; Krzywkowski Tomasz;
Plader Wojciech; Przybecki Zbigniew; Identification and bioinformatics comparison of two
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novel phosphatases in monoecious and gynoecious cucumber lines; Photonics Applications
in Astronomy, Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2016;
International Society for Optics and Photonics; 10031, 100312S, 1 - 11; 2016

e Pawetkowicz Magdalena; Osipowski Pawet; Wojcieszek Michat; Kowalczuk Cezary; Plader,
Wojciech; Przybecki Zbigniew; Bioinformatic investigation of the role of ubiquitins in
cucumber flower morphogenesis; Photonics Applications in Astronomy, Communications,
Industry, and High-Energy Physics Experiments 2016; International Society for Optics and
Photonics; 10031, 100312Y, 1 —10; 2016

o Pawetkowicz Magdalena Ewa; Skarzyriska Agnieszka; Cebula Justyna; Hincha Dirck; Zigbska
Karolina; Plader Wojciech; Przybecki Zbigniew; Bioinformatics and expressional analysis of
cDNA clones from floral buds, Photonics Applications in Astronomy, Communications,
Industry, and High Energy Physics Experiments 2017, International Society for Optics and
Photonics; 10445, 1044538, 1 —8; 2017

e Pawetkowicz Magdalena; Skarzynska Agnieszka; Kowalczuk Cezary; Plader Woijciech;
Przybecki Zbigniew; Laser capture microdissection to study flower morphogenesis;
Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High Energy Physics
Experiments 2017; International Society for Optics and Photonics, 10445, 1044539, 1 - 9;
2017

Zbiory sekwencji EST zostaty miedzy innymi wykorzystane do adnotacji strukturalnej genomu ogoérka
B10vl (Woyciki i wsp. 2011). Bratam tez udziat w przygotowaniu biblioteki BAC dla ogédrka i
sekwencjonowaniu korncéw BES (Bac End Sequences) (Gutman i wsp.2008). Otrzymane dane postuzyty
do sktadania kontigdw w skafoldy w celu ulepszenia draftu genomu B10v1.

e Gutman Wojciech; Pawetkowicz Magdalena; Woycicki Rafat; Piszczek Ewa; Przybecki
Zbigniew; The construction and characteristics of a BAC library for Cucumis sativus L. ‘B10’;
Cellular and Molecular Biology Letters; 13; 1;74 — 91, 2008

e Woycicki Rafat; Witkowicz Justyna; Gawronski Piotr; Dgbrowska Joanna; Lomsadze
Alexandre; Pawetkowicz Magdalena; Siedlecka Ewa; Yagi Kohei; Plader Wojciech;
Seroczyriska Anna; Smiech Mieczystaw; Gutman Wojciech; Niemirowicz-Szczytt Katarzyna;
Bartoszewski Grzegorz; Tagashira Norikazu; Hoshi Yoshikazu; Borodovsky Mark; Karpinski
Stanistaw; Malepszy Stefan; Przybecki Zbigniew; The genome sequence of the North-
European cucumber (Cucumis sativus L.) unravels evolutionary adaptation mechanisms in
plants; PloS one; 6; 7; €22728; 2011

W momencie pojawienia sie technologii sekwencjonowania NGS, postanowitam zapoznaé sie z tymi
technikami i wdrozy¢ je szczegdlnie w celu resekwencjonowania genoméw, poznania transkryptoméw
i mikrotranskryptomoéw dla roslin ogérka. Wzietam udziat w opracowaniu prac przeglagdowych
majacych przedstawié potenacjalne mozliwosci stosowania tych technik oraz wartosci aplikacyjne dla
naukowcéw i hodowcdw. W wyniku tych prac zostatam wspotautorem trzech publikacji przegladowych
(Przybecki i wsp. 2010, Szwacka i wsp. 2018 oraz praca stanowigca osiggniecie naukowe H1
Pawetkowicz i wsp. 2016 — przytoczone powyzej pkt 4)

e Przybecki Zbigniew; Pawetkowicz Magdalena; Wdycicki Rafat; Sekwencjonowanie genomodw i
rozwdj biotechnologii; Biotechnologia; 4; 91; 9-23; 2010

e Szwacka Maria; Pawetkowicz Magdalena; Skarzyriska Agnieszka; Osipowski Pawet; Wojcieszek
Michat; Przybecki Zbigniew; Plgder Wojciech; Biological significance, computational analysis,
and applications of plant microRNAs; Acta Physiologiae Plantarum; 40; 8; 146; 2018
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W momencie przygotowywania publikacji H1 (Pawetkowicz i wsp. 2016), stato sie jasne, ze techniki
NGS wejdg w uzycie i beda stanowi¢ podstawe prac w celu zrozumienia zmiennosci genomoéw i
transkryptoméw w analizach molekularnych roslin. Dlatego tez kolejne projekty, w ktére sie
zaangazowatam dotyczyly analiz wysokoprzepustowych. Kolejne pieé prac dotyczacych tego typu
analiz, stanowi osiggniecie habilitacyjne opisane powyzej (sg to prace H3 — H7), gdzie opisatam
utworzenie nowej wersji genomu B10v3 oraz analizy transkrytpomiczne z wykorzystanie NGS w
kontekscie determinacji ptci, transgenezy oraz zmiennos$ci somaklonalnej. Oprécz tych prac bytam
zaangazowana rowniez w resekwencjonowanie genomow linii transgenicznych (Skarzynska i wsp.
2021) oraz linii somaklonalnych (Skarzyriska i wsp. 2020);

e Skarzynska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Plader Wojciech; Influence of
transgenesis on genome variability in cucumber lines with a thaumatin Il gene; Physiology
and Molecular Biology of Plants; 27; 5; 985 — 996; 2021

e Skarzynska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Plagder Wojciech; Genome-wide discovery
of DNA variants in cucumber somaclonal lines; Gene; 736; 144412; 2020

e Skarzynska, Agnieszka; Pawetkowicz, Magdalena; Plgder, Wojciech; Comparison of
bioinformatics programs for analysis of single nucleotide variants; Photonics Applications
in Astronomy, Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2018;
International Society for Optics and Photonics. 10808, 1080834, 1-9,2018

Obecnie jestem kierownikiem projektu NCN OPUS 2020/37/B/NZ9/00586: , Integracja danych multi-
omicznych ogoérka w celu identyfikacji mechanizméw determinacji pfci i ich uwarunkowan
klimatycznych”, w ktérym zajmuje sie resekwencjonowaniem genomodw linii o rdéinej ptci oraz
sekwencjonowaniem sRNA-seq aby poznac regulacje epigenetyczng na poziomie miRNA tych linii. Ze
wzgledu na to, iz pte¢ ogdrka moze by¢ zmienna w zaleznosci od warunkéw klimatycznych réowniez
celem projektu jest zbadanie reakcji transkryptomu i mikrotranskryptomu na zmiany klimatu, przez
uprawe roslin w zréznicowanych warunkach.

Z powyiszego wynika, ze gtéwnym obiektem moich badan jest ogdrek. Natomiast w ramach
wspotpracy z Instytutem Hodowli i Aklimatyzacji Roslin (pkt 5.4) prowadzitam tez analizy wiruséw, oraz
reakcje roslin ziemniaka na infekcje patogenem (Yin i wsp. 2014; Yin i wsp. 2014; Yin i wsp. 2017 Yin i
wsp. 2019), a takze w ramach wspodtpracy z Instytutem Max Planck w Niemczech (pkt 5.1) pracowatam
nad analizami microarry pomidora (Urbanczyk i wsp. 2006). Z naukowcami z Uniwersytetu w Bejrucie
bratam udziat w analizach zmiennosci melona typu ,snake” i w warunkach klimatycznych Polski
przeprowadzilismy ocene fenotypu otrzymanych roslin oraz analize zréznicowania genetycznego z
wykorzystaniem markeréw SSR (Merheb i wsp. 2020). Oprdocz tego w ramach pracy naukowej w
Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin zajmowatam sie dzikimi odmianami ogdrka (Yagi i
wsp. 2014; Yagi i wsp. 2015), oraz analizami powigzanych z genomem zyta (Gawronski i wsp. 2016).
Ostatnio réwniez zaangazowatam sie w prace z zakresu ochrony s$rodowiska ze szczegdlnym
uwzglednieniem analizy pytéw PM w powietrzu (Popek i wsp. 2022).

e Merheb Joe; Pawetkowicz Magdalena; Branca Ferdinando; Bolibok-Braggoszewska Hanna;
Skarzyniska Agnieszka; Plagder Wojciech; Chalak Lamis; Characterization of Lebanese
Germplasm of Snake Melon (Cucumis melo subsp. melo var. flexuosus) Using Morphological
Traits and SSR Markers; Agronomy; 10; 9; 1293; 2020

e Yagi Kouhei; Siedlecka Ewa; Pawetkowicz Magdalena; Wojcieszek Michat; Przybecki Zbigniew;
Tagashira Norikazu; Hoshi Yoshikazu; Malepszy Stefan; Plgder Wojciech; Karyotype analysis
and chromosomal distribution of repetitive DNA sequences of Cucumis metuliferus using
fluorescence in situ hybridization; Cytogenetic and genome research; 144; 3; 237 — 242; 2014

e Yagi Kouhei; Pawetkowicz Magdalena; Osipowski Pawet; Siedlecka Ewa; Przybecki Zbigniew;
Tagashira Norikazu; Hoshi Yoshikazu; Malepszy Stefan; Plader Wojciech; Molecular
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cytogenetic analysis of Cucumis wild species distributed in southern Africa: physical mapping
of 55 and 45S rDNA with DAPI; Cytogenetic and genome research; 146; 1; 80 — 87; 2015

e Gawronski Piotr; Pawetkowicz Magdalena; Tofil Katarzyna; Uszyniski Grzegorz; Sharifova
Saida; Ahluwalia Shivaksh; Tyrka Mirostaw; Wedzony Maria; Kilian Andrzej; Bolibok-
Bragoszewska Hanna; DArT markers effectively target gene space in the rye genome; Frontiers
in Plant Science; 7, 1600; 2016

e Popek Robert; Fornal — Pieniak Beata; Chylinski Filip; Pawetkowicz Magdalena; Bobrowicz Jan;
Chrzanowska Dominika; Piechota Natalia; Przybysz Akradiusz Not only trees matter — traffic
related PM accumulation by vegetation of urban forests; Sustainability; 145; 5; 2973; 2022

W ramach prowadzonych prac naukowych zostatam wspoétautorem sekwencji, ktore zostaty
umieszczone w bazach danych NCBI:

2007 - zdeponowanie 997 sekwencji EST (ACC: ES882265 — ES883262)

2009 - genomu ogoérka B10v1 (Cucumis sativus L.) (Borszczagowski) (GenBank: ACYN0O1000000)

2009 - dwie sekwencje gendéw CsABI1

CsABI1: Banklt1509928; JQ793946
CsABI2: Banklt1522663; Q793947

2014 - sekwencje izolatéw wirusa TRV (Tobacco rattle Virus)

RNA1: Deb57 — KF758791; Slu24 — KF758793; 11r21 - KF758790; Mlo7 — KF758792
RNA2: Deb57 — KF758794; Slu24 — KF758796; 11r21 KF758797; Mlo7 — KF758795

2015 -zdeponowano w bazie nowa wersje genomu B10v2

LKUO01000000 — 76% ztozenia genomu

2016 - Umieszczenie danych sekwencji wirusow:

PVY-3202 (GeneBank accession number: KX356068),
PVY-3303 (GeneBank accession number: KX356069)
PVY-3411 (GeneBank accession number: KX356070)

2017 - zdeponowano w bazie nowga wersje genomu B10v3

LKUO02000000 — 93% ztozenia genomu
2017 - Umieszczenie w bazie metadanych NCBI SRA (Sequence Read Archive)
e BioProject: PRINA359788 - odczyty RNA-Seq Illlumina 50 PE pochodzgcych z transkryptoméw

ogorka z lisci i ze stozkdw wzrostu z linii B10, 2gg, LH/2667, 859, Gy3 i Hgy3 (BioSamples - 10;
SRA - 10)

2019 - Umieszczenie w bazie metadanych NCBI SRA (Sequence Read Archive) -

e BioProject: PRINA572579 - SUB6322234 - odczyty RNA-Seq lllumina 100 PE pochodzacych z
transkryptoméw ogdrka z owocdw linii transgenicznych z taumatyng (BioSamples 3, SRA 9)
e BioProject: PRINA578623 - SUB6446222 - odczyty RNA-Seq Illumina 100 PE pochodzace z

transkryptomow ogdrka z owocdédw z referencyjne;j linii B10 (BioSamples 3, SRA 9)
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e BioProject: PRINA578634 - SUB6446281 - odczyty RNA-Seq Illumina 100 PE pochodzace z
transkryptomow ogdrka z owocdw linii wykazujgcych zmienno$é somaklonalna (BioSamples 3,
SRA 9)

2020 - Umieszczenie w bazie metadanych NCBI SRA (Sequence Read Archive)

e BioProject: PRINA610495 - SUB7099634 - odczyty sRNA-Seq lllumina 50 SE pochodzace z
transkryptoméw ogdrka z owocédw linii referencyjnej linii B10 (BioSamples 3, SRA 9)

e BioProject: PRINA610511 - SUB7102189 - odczyty sRNA-Seq Illumina 50 SE pochodzaceh z
transkryptomow ogdrka z owocdw linii transgenicznych z taumatyng (BioSamples 3, SRA 9)

2021 - Umieszczenie w bazie metadanych NCBI SRA (Sequence Read Archive)

e BioProject: PRINA723857 - SUB9522361 - odczyty sRNA-Seq Illumina 50 SE pochodzace z
transkryptomdw ogorka z owocow linii wykazujgcych zmiennos$é somaklonalng (BioSamples 3,
SRA 9)

Projekty miedzynarodowe
1. European Plant Phenotyping Network: Identification of metabolic parameters related to
flower sex expression in cucumber plants. 7™ Framework Program UE; 2012 — 2015 r.
kierownik projektu

Projekty krajowe

MNiSW — Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego
NCN — Narodowe Centrum Nauki

NCBiR — Narodowe Centrum Badan i Rozwoju

KBN — Komitet Badan Naukowych

2. Projekt NCN OPUS 2020/37/B/NZ9/00586: Integracja danych multi-omicznych ogérka w celu
identyfikacji mechanizmdéw determinacji ptci i ich uwarunkowan klimatycznych.2020 — 2025r.
kierownik projektu

3. Projekt NCN OPUS 2011/01/B/NZ2/01631: Analiza transkryptomdéw w rozwigzaniu
zagadnienia determinacji ptci roslin. 2011 — 2014 r.
kierownik projektu

4. Projekt nr MNiSW, N N302 3633 33: Analiza ekspresji gendw zaangazowanych w rozwdj pfci
kwiatéw ogdrka (Cucumis sativus L.). 2007-2011 r.
kierownik projektu

5. Projekt NCN OPUS 2013/11/B/NZ9/00814 Genomiczne i transkryptomiczne konsekwencje
réznych metod generowania zmiennosci u ogérka. 2014 —2017 r. wykonawca

6. Projekt NCBiR zad4 UDA-POKL-04.03.00-00-042/12-00: Wykorzystania techniki GC-MS
profilowania metabolitéw w ocenie surowcéw roslinnych NCBiR zad4. 2014 — 2015 r.
wykonawca

7. Projekt MNiSW nr N N302 429734: Podstawy metodyczne transformacji ogérka (Cucumis
sativus L.) wysokoczgsteczkowym DNA. 2008 — 2013 .
wykonawca

8. Projekt NCN OPUS 2011/03/B/NZ2/02480 Eksploracja regiondw bogatych w geny u gatunku o
duzym genomie (Secale cereale L.) z wykorzystaniem markeréw DArT. 2012 — 2015 .
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wykonawca

9. Projekt MNiSW (koriczony w NCN) nr N N302083139: Rekonstrukcja molekularnej mapy
genomu ogoérka. 2010 - 2013 r.
wykonawca

10. Projekt MNiSW nr N N302 429 734 MNiSW: Podstawy metodyczne transformacji ogorka
(Cucumis sativus 1.) wysokoczasteczkowym DNA. 2007 — 2013 r.
Wykonawca

11. Projekt MNiSW nr PB2-MNiSW-2/3/2006/36; Konstrukcja fizycznej STC genomu ogoérka i jej
uzycie do izolacji regionu CSMS3_G_Gy zawierajacej gen pfci Gy3. 2007-2010 r.
wykonawca

12. Projekt KBN nr 2P06A02328; Konstrukcja mapy transkryptomu gendw rdéznicujgcych linie
izogeniczne ogdrka rdznigce sie ptcig. 2005 — 2008 r.
wykonawca

13. Projekt KBN grant promotorski nr 3PO6A 012 23; Analiza pordwnawcza produktdw ekspresji
gendw w pakach kwiatowych ogérka. 2002-2004 r.
wykonawca

14. Projekt KBN nr 029/P06/0.7; Analiza molekularna réznic genomowych ogérka o odmiennej
ptci. 2001-2004 r.
wykonawca

15. Projekt KBN nr 5PO6A 001 17: Izolacja klonéw cDNA kosegregujacych z ptcig u ogérka (Cucumis
sativus L.). 1999 — 2002 r.
Wykonawca

Nagrody

1. 2004 - | nagroda Polskiego Towarzystwa Genetycznego za prezentacje wynikéw badan
naukowych

2. 2005 - wyrdznienie Rady Wydziatu Ogrodnictwa, Architektury Krajobrazu i Biotechnologii za
prace doktorska

3. 2008 - Nagroda Rektora SGGW w Warszawie stopnia lll za osiggniecia organizacyjne

4. 2013 - Dyplom Uznania przyznany przez Rektora SGGW w Warszawie za osiggniecia naukowe

5. 2014 - Nagroda Rektora SGGW w Warszawie stopnia lll za osiggniecia naukowe

6. 2015 - Nagroda zespotowa Rektora SGGW w Warszawie Il stopnia za osiggniecia naukowe

7. 2016 - Odznaczenie Prezydenta Rzeczpospolitej Polskiej medal brazowy za dtugoletnia stuzbe

8. 2016 - Nagroda zespotowa Rektora SGGW w Warszawie | stopnia za osiggniecia organizacyjne

9. 2016 - Dyplom Uznania przyznany przez Rektora SGGW w W-wie za osiggniecia organizacyjne

10. 2017 - Nagroda zespotowa Rektora SGGW w Warszawie stopnia | za osiggniecia naukowe

11. 2019 - Nagroda zespotowa Rektora SGGW w Warszawie stopnia |l za osiggniecia organizacyjne,

12. 2019 - Dyplom Uznania przyznany przez Rektora SGGW w W-wie za osiggniecia organizacyjne

13. 2020- Nagroda Rektora SGGW w Warszawie stopnia lll za osiggniecia naukowe

14. 2021- Nagroda Rektora SGGW w Warszawie stopnia lll za osiggniecia naukowe

Szkolenia

1. Szkolenie w ramach podnoszenia kwalifikacji zawodowych z zakresu - Pracownicy SGGW wobec
studentéw niepetnosprawnych w ramach programu unowoczesnienia ksztatcenia organizowanym
przez SGGW; 2009, Warszawa

2. Szkolenia naukowe z zakresu - Mikromacierze i analiza wynikéw organizowanym przez firme
Molecular Biology Serwis — MBS 19 — 21.111.2009; Warszawa
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10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.
17.

18.

Szkolenia naukowe z zakresu — Bioinformatyka i narzedzia bioinformatyczne Perl, and R
organizowanym przez firme Molecular Biology Serwis — MBS 21 —23.V.2009; Warszawa
Szkolenia naukowe z zakresu — Izolacja | oczyszczanie sztucznych chromosomoéw bakteryjnych BAC
organizowanym przez firme SIGMA 27.V.2009; Warszawa

Szkolenia naukowe z zakresu - Real-Time PCR organizowanym przez firme Applied Biosystem
14.VI11.2009; Warszawa

Szkolenia naukowe z zakresu High Resolution Melting School organizowanym przez firme Applied
Biosystem 06.X1.2009; Warszawa

Szkolenie z obstugi systemu Microsoft Office Professional 2007 Excel organizowanym przez firme
Compendium 07 — 08.X1.2009; Warszawa

Szkolenie z obstugi systemu Linux organizowanym przez firme Compendium 09-12.X1.2009;
Warszawa

Szkolenie z obstugi systemu Perl Programming organizowanym przez firme Compendium 13-
15.X1.2009; Warszawa

Szkolenia naukowe z zakresu - Next generation sequencing 2010 — trendy swiatowe i przysztosé
technologii w Polsce organizowany przez firme CEMED 21.VI1.2010, Warszawa

Szkolenia naukowe z zakresu- Zaawansowana obstuga pakietu oprogramowania komputerowego
organizowany przez SGGW 7 — 18.VI. 2010; Warszawa

Szkolenia naukowe z zakresu - The school of gene expression; organizowany przez firme Applied
Biosystem 10.XI11.2010; Warszawa

Szkolenia naukowe z zakresu - Obstuga oprogramowania bioinformatycznego CLC genomic
workbench 4.5 organizowany przez firme Selvita 7.11.2011, Warszawa

Szkolenia naukowe z zakresu - Bioinformatyczna analiza transkrypcji gendw organizowany, przez
Molecular Biology Serwis — MBS 23.X1.2013 — Warszawa.

Szkolenie w ramach podnoszenia kwalifikacji zawodowych z zakresu przygotowania zajec e-
learnnig: ,,Program unowoczesniania ksztatcenia w SGGW dla zapewnienia konkurencyjnosci oraz
wysokiej kompetencji abolwentow- 84- godzinnym kursie realizowanym w SGGW w lutym 2013;
Warszawa

Szkolenie z zakresu Monitorowania Losow Zawodowych Absolwentéw 29.V.2014, SGGW
Szkolenie w ramach podnoszenia kwalifikacji zawodowych z zakresu mikrobiologii - Jelita jako
centrum naszej odpornosci organizowanym przez firme Oskar Kaczmarek Health & Microbiome —
10.12.2017 Warszawa

Szkolenie w ramach podnoszenia kwalifikacji zawodowych z zakresu relacji miedzykulturowych -
SGGW —22-23.01.2020 Warszawa
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Parametryczna ocena dorobku naukowego

Publikacje Liczba Pkt Pkt MEIN IF w roku IF w roku
publikacji MNiSW/ w roku publikacji (2021)
MEIN (2021)
w roku
publikacji
Osiagniecie naukowe 7 645 710 25.564 27.106
Publikacje z IF przed doktoratem
(nie wchodza w skfad osiggniecia) 2 10 170 0.765 8.141
Publikacje z IF po doktoracie
(nie wchodza w sktad osiggniecia) 16 714 1340 41.414 54.787
umawszystiich nublikachi 2 IF 25 1369 2220 67.743 | 90.034
z osiggnieciem naukowym
Publikacje bez IF (lista B MNiSW)
przed doktoratem 0 0 0 0 0
(nie wchodza w skfad osiggniecia)
Publikacje bez IF (lista B MNiSW)
po doktoracie 2 11 140 0 0
(nie wechodzg w sktad osiggniecia)
Monografie/Materiaty
konferencyjne w WebOfScience 19 240 380 0 0
(nie wchodza w sktad osiggniecia)
Inne publikacje pokonferecyjne 12 0 0 0 0
SUMA
bez osiagniecia naukowego 51 975 2030 42.179 62.928
SUMA wszystkich pkt
z osiggnieciem naukowym 58 1620 2740 67.743 90.034

Liczba cytowan (01.05.2022)

Wedtug Web Of Science — 419 (bez autocytowan - 340)

Wedtug Scopus - 484
Wedtug Google Scholar— 685
Wedtug Research Gate - 602

Indeks Hirsha (01.05.2022)

Weditug Web Of Science — 10
Wedtug Scopus - 10

Wedtug Google Scholar—13
Wedtug Research Gate — 10

[\'[ g diedemio e e oVl

(podpis wnioskodawcy)
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Zatacznik 4

WYKAZ OSIAGNIEC NAUKOWYCH ALBO
ARTYSTYCZNYCH, STANOWIACYCH ZNACZNY WKLAD
W ROZWOJ DYSCYPLINY NAUK BIOLOGICZNYCH

dr inz. Magdalena Pawelkowicz
Katedra Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Ro$lin

Instytut Biologii

Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

Warszawa, 2022



I.  INFORMACJA O OSIAGNIECIACH NAUKOWYCH, O KTORYCH MOWA W ART. 219 UST. 1. PKT
2 USTAWY

Osiggniecie naukowe stanowi cykl pieciu, powigzanych tematycznie oryginalnych prac naukowych
opublikowanych w czasopismach znajdujgcych sie w bazie Journal Citation Reports o tgcznym IF 27.103
(rok 2021) i punktacji MEiN®: 710 pkt. (o fgcznym IF 25.563 i 645 pkt. MNiSW? wedtug wskaznikéw
odpowiednio dla lat publikowania) pod tytutem:

Charakterystyka zmiennosci genetycznej wybranych linii ogorka z zastosowaniem technik
omicznych.

IMEN — Ministesrtwo Edukacji i Nauki
ZMINISW — Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego

Wykaz prac stanowigcych osiggniecie naukowe, wraz z okresleniem wktady w prace:

*autor korespondencyjny
Liczba cytowan w oparciu o Web of Science Core Collection (01.05.2022)

H1. Pawetkowicz Magdalena, Zielinski Konrad, Zielinska Dorota, Plgder Wojciech, Kouhei Yagi,
Woijcieszek Michat, Siedlecka Ewa, Bartoszewski Grzegorz, Skarzyriska Agnieszka, Przybecki Zbigniew*;
(2016) Next generation sequencing and omics in cucumber (Cucumis sativus L.) breeding directed
research. Plant Science; 242; 77-88; 2016

IF 2016 = 3.437 lista MNiSW 2016: 35 pkt.
IF 2021 =4.729 lista MEiIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 26

Opracowanie koncepcji pracy, napisanie pracy, wspotudziat w tworzeniu rozdziatow i napisanie pracy,
opracowanie graficzne, wspotfinansowanie, odpowiedzi na recenzje

H2. Pawetkowicz Magdalena*; Skarzynska Agnieszka; Plgder Wojciech; Przybecki Zbigniew; Genetic
and molecular bases of cucumber (Cucumis sativus L.) sex determination; Molecular Breeding; 39; 3;
50; 2019

IF 2019 =2.149 lista MNiSW 2019: 70 pkt.
IF 2021 =2.589 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 18

koncepcja pracy, napisanie pracy, analiza wspodtdziatan i zaleznosci przedstawianych procesow,
koncepcja hipotetycznego modelu i zaprojektowanie graficzne, przygotowanie odpowiedzi na recenzje,
finansowanie

H3. Pawetkowicz Magdalena*; Pryszcz Leszek; Skarzynska Agnieszka; Woycicki Rafat K; Posyniak
Kacper; Rymuszka Jacek; Przybecki Zbigniew; Plagder Wojciech; Comparative transcriptome analysis
reveals new molecular pathways for cucumber genes related to sex determination; Plant
Reproduction; 32; 2; 193-216; 2019

IF 2019= 3.957 lista MNiSW 2019: 100 pkt.
IF 2021 =3.767 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 13



moj udziat polegat na opracowaniu koncepcji pracy, napisaniu pracy, przygotowaniu materiatu
roslinnego do analiz, izolacja i ocena jakosci kwasdw nukleinowych, koordynacja procesu
sekwencjonowania, wspdtudziat w analizie bioinfromatycznej dotyczqcej zrdznicowania ekspresji
gendw, adnotacji funkcjonalnej, klasyfikacji ontologicznej oraz analiz sieci molekularnych, wspdtudziale
w analizie weryfikacyjnej qPCR, projekt schematdw, finansowanie, przygotowanie odpowiedzi na
recenzje.

H4. Osipowski Pawet; Pawetkowicz Magdalena*; Wojcieszek Michat; Skarzyrska Agnieszka; Przybecki
Zbigniew; Plgder Wojciech*; A high-quality cucumber genome assembly enhances computational
comparative genomics; Molecular Genetics and Genomics; 295; 1; 177-193; 2020

IF2020=3.291 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF2021=3.291 lista MEiN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 18

wspotudziat w koncepcji pracy, przygotowanie materiatu roslinnego, izolacja i ocena kwasow
nukleinowych do sekwencjonowania, koordynowaniu procesu sekwencjonowania, dostarczenie danych
sekwencyjnych do projektu, udziat w przeprowadzeniu analizy strukturalnej i funkcjonalnej,
wspotudziat w pisaniu pracy, opracowanie odpowiedzi na recenzje, wspotfinansowanie

H5. Pawetkowicz Magdalena*; Skarzyrnska Agnieszka; Sroka Matgorzata; Szwacka Maria; Pniewski
Tomasz; Plagder Woijciech; Effect of Transgenesis on mRNA and miRNA Profiles in Cucumber Fruits
Expressing Thaumatin Il; Genes; 11; 3; 334; 2020

IF 2020 = 4.096 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF 2021 =4.096 lista MEiIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 4

wspdtudziat w koncepcji pracy, napisanie pracy, przygotowanie materiatu roslinnego do analizy,
koordynowaniu procesu sekwencjonowania, analiza bioinfromatyczna dotyczqca zrdéznicowania
ekspresji gendw i miRNA, adnotacja funkcjonalna, klasyfikacja ontologiczna oraz analiza powiqzan
miRNA-target, weryfikacja analiz bioinformatycznych qPCR, projekt schematow, opracowanie
graficzne, przygotowanie odpowiedzi na recenzje, wspdtfinansowanie

H6. Pawetkowicz Magdalena*; Skarzynska Agnieszka; Mrdéz Tomasz; Bystrzycki Estelle; Plader
Wojciech; Molecular insight into somaclonal variation phenomena from transcriptome profiling of
cucumber (Cucumis sativus L.) lines; Plant Cell Tissue and Organ Culture; 145; 2; 239 — 259; 2021.

IF2020=2.711 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF2021=2.711 lista MEiIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 4

wspotudziat w koncepcji pracy, napisanie pracy, przygotowanie materiatu roslinnego do analizy,
koordynowaniu procesu sekwencjonowania, analiza bioinformatyczna dotyczqca zrdznicowania
ekspresji gendw, analiza klasteryzacji, adnotacja funkcjonalna, klasyfikacja ontologiczna oraz analiza
powigzani zmian typu SNP oraz INDEL i gendw o zréinicowanej ekspresji, utworzenie sieci
molekularnych, weryfikacja analiz bioinformatycznych qPCR, projekt schematdow, opracowanie
graficzne, przygotowanie odpowiedzi na recenzje, wspotfinansowanie

H7. Pawetkowicz Magdalena*, Skarzyriska Agnieszka, Koter Marek Daniel, Turek Szymon, Plgder
Wojciech; miRNA Profiling and Its Role in Multi-Omics Regulatory Networks Connected with
Somaclonal Variation in Cucumber (Cucumis sativus L.); International Journal of Molecular Sciences;
23; 8; 4317; 2022

IF 2022 =5.923 lista MEiIN 2022: 140 pkt. liczba cytowan: 0



wspotudziat w koncepcji pracy, napisanie pracy, przygotowanie materiatu roslinnego do analizy,
koordynowaniu procesu sekwencjonowania, analiza bioinformatyczna dotyczqca zrdznicowania
ekspresji gendw, adnotacja funkcjonalna, klasyfikacja ontologiczna oraz analiza powigzan zmian typu
SNP oraz INDEL, gendw o zrdznicowanej ekspresji oraz targetow, utworzenie sieci molekularnych,
wspdtpracy nad weryfikacjq analiz bioinformatycznych qPCR, projektowanie schematdw, wspdtpraca
nad opracowaniem graficznym, przygotowanie odpowiedzi na recenzje, wspotfinansowanie

Prace wchodzace w skfad osiggniecia znajdujg sie w zatgczniku 5. Oswiadczenia wspétautoréw
zawierajgce opis wktadu w powstanie prac znajduje sie w zatgczniku 6.

Il.  INFORMACJA O AKTYWNOSCI NAUKOWE)

1.1 Wykaz opublikowanych monografii naukowych

Brak

1.2 Wykaz opublikowanych rozdziatéw w monografiach naukowych.

Przed uzyskaniem stopnia doktora

1. Szwacka Maria; Krzymowska Magdalena; Kowalczyk Magdalena; Osuch Anita; Transgenic
cucumber plants expressing the thaumatin gene; Progress in Biotechnology; Food
Biotechnology, Elsevier Science; 17,43 -48, 2000

Pkt MNiSW 2000: 0 pkt.
Pkt MEiN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 2

Po uzyskaniu stopnia doktora

2. Wojcieszek Michal; Réz Piotr; Pawetkowicz Magdalena; Nowak Robert; Przybecki Zbigniew;
Development of genome viewer (Web Omics Viewer) for managing databases of cucumber
genome; Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High-Energy
Physics Experiments 2012; International Society for Optics and Photonics; 8454; 84541Y, 1 -5;
2012

Pkt MINiSW 2012: 10 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

3. Osipowski Pawef; Pawetkowicz Magdalena; Przybecki Zbigniew; Nowak Robert M;
Computational structural variation discovery in genomes: state of the art and challenges;
Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High-Energy Physics
Experiments 2014; International Society for Optics and Photonics; 9290; 92901J; 1 — 7; 2014

Pkt MNiSW 2014: 10 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

4. Wojcieszek Michat; Pawetkowicz Magdalena; Nowak Robert; Przybecki Zbigniew; Genomes
correction and assembling: present methods and tools; Photonics Applications in Astronomy,



Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2014; International Society
for Optics and Photonics; 9290; 92901X; 1 — 8; 2014

Pkt MNiSW 2014: 10 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 3

Pawetkowicz Magdalena; Nowak Robert; Osipowski Pawef; Rymuszka Jacek; Swierkula
Katarzyna; Wojcieszek Michat; Przybecki Zbigniew; The discrepancies in the results of
bioinformatics tools for genomic structural annotation; Photonics Applications in Astronomy,
Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2014; International Society
for Optics and Photonics; 9290; 92901L; 1 — 6; 2014

Pkt MNiSW 2014: 10 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 1

Skarzyniska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Krzywkowski Tomasz; Swierkula Katarzyna;
Plader Wojciech; Przybecki Zbigniew; Bioinformatics pipeline for functional identification and
characterization of proteins; Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry,
and High-Energy Physics Experiments 2015; International Society for Optics and Photonics;
9662; 96621M, 1 —9; 2015

Pkt MINiSW 2015: 10 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 2

Pawetkowicz Magdalena; Skarzyriska Agnieszka; Posyniak Kacper; Zigbska Karolina; Plader
Wojciech; Przybecki Zbigniew; Advantages and disadvantages in usage of bioinformatic
programs in promoter region analysis; Photonics Applications in Astronomy, Communications,
Industry, and High-Energy Physics Experiments 2015; International Society for Optics and
Photonics; 9662; 96621L; 1 — 8; 2015

Pkt MNiSW 2015: 10 pkt.
Pkt MEiN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 2

Skarzyniska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Plagder Wojciech; Przybecki Zbigniew; The
utility of optical detection system (qPCR) and bioinformatics methods in reference gene
expression analysis; Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and
High-Energy Physics Experiments 2016, International Society for Optics and Photonics; 10031,
1003130, 1-11; 2016

Pkt MNiSW 2016: 15 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 2

Pawetkowicz Magdalena; Wojcieszek Michat; Osipowski Pawet; Krzywkowski Tomasz; Plagder
Wojciech; Przybecki Zbigniew; Identification and bioinformatics comparison of two novel
phosphatases in monoecious and gynoecious cucumber lines; Photonics Applications in
Astronomy, Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2016;
International Society for Optics and Photonics; 10031, 100312S, 1 - 11; 2016

Pkt MNiSW 2016: 15 pkt
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 3



10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

Pawetkowicz Magdalena; Osipowski Pawet; Wojcieszek Michat; Kowalczuk Cezary; Plader
Wojciech; Przybecki Zbigniew; Bioinformatic investigation of the role of ubiquitins in cucumber
flower morphogenesis; Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and
High-Energy Physics Experiments 2016; International Society for Optics and Photonics; 10031,
100312Y, 1-10; 2016

Pkt MNiSW 2016: 15 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 1

Wojcieszek Michat; Osipowski Pawet; Pawetkowicz Magdalena; Skarzyrnska Agnieszka;
Borodovsky Mark; Plagder Wojciech; Przybecki Zbigniew; Transcriptome based annotation for
new version of C. sativus genome; New Biotechnology, Elsevier, 33, S178, 2016

Pkt MNiSW 2016: 15 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

Skarzyriska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Wojcieszek Michat; Osipowski Pawet; Plagder
Wojciech; Przybecki Zbigniew; Transcriptome analysis of flower buds of cucumber to identify
potential genes involved in sex differentiation; New Biotechnology, Elsevier, 33, S177, 2016

Pkt MNiSW 2016: 15 pkt
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

Skarzyriska Agnieszka; Kusmirek Wiktor; Pawetkowicz Magdalena; Plagder Wojciech; Nowak
Robert M; Assembly of cucumber (Cucumis sativus L.) somaclones; Photonics Applications in
Astronomy, Communications, Industry, and High Energy Physics Experiments 2017,
International Society for Optics and Photonics, 10445, 1044534, 1 —-8; 2017

Pkt MNiSW 2017: 15 pkt.
Pkt MEiN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

Pawetkowicz Magdalena Ewa; Skarzynska Agnieszka; Cebula Justyna; Hincha Dirck; Zigbska
Karolina; Plgder Wojciech; Przybecki Zbigniew; Bioinformatics and expressional analysis of
cDNA clones from floral buds, Photonics Applications in Astronomy, Communications,
Industry, and High Energy Physics Experiments 2017, International Society for Optics and
Photonics; 10445, 1044538, 1 — 8; 2017

Pkt MNiSW 2017: 15 pkt
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

Wojcieszek Michat; Kusmirek Wiktor; Pawetkowicz Magdalena; Plader Wojciech; Nowak
Robert M; Comparison of de novo assembly statistics of Cucumis sativus L.; Photonics
Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High Energy Physics Experiments
2017; International Society for Optics and Photonics; 10445, 1044533; 1-8; 2017

Pkt MNiSW 2017: 15 pkt
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

Pawetkowicz Magdalena Ewa; Skarzyriska Agnieszka; Kowalczuk Cezary; Plader Wojciech;
Przybecki Zbigniew; Laser capture microdissection to study flower morphogenesis; Photonics



Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High Energy Physics Experiments
2017; International Society for Optics and Photonics, 10445, 1044539, 1 - 9; 2017

Pkt MNiSW 2017: 15 pkt
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

17. Kulawik Maciej; Pawetkowicz Magdalena Ewa; Wojcieszek Michat; Plagder Wojciech; Nowak
Robert M; Detection of genomic rearrangements in cucumber using genomecmp software,
Photonics Applications in Astronomy, Communications, Industry, and High Energy Physics
Experiments 2017; International Society for Optics and Photonics, 10445, 1044535, 1 —7; 2017

Pkt MNiSW 2017: 15 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

18. Haponiuk Michat; Pawetkowicz Magdalena; Przybecki Zbigniew; Nowak Robert M; CuGene as
a tool to view and explore genomic data, Photonics Applications in Astronomy,
Communications, Industry, and High Energy Physics Experiments 2017; International Society
for Optics and Photonics; 10445, 1044532, 1 - 8; 2017

Pkt MNiSW 2017: 15 pkt.
Pkt MEIN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

19. Skarzynska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Plader Wojciech; Comparison of
bioinformatics programs for analysis of single nucleotide variants; Photonics Applications in
Astronomy, Communications, Industry, and High-Energy Physics Experiments 2018;
International Society for Optics and Photonics. 10808, 1080834, 1-9,2018

Pkt MNiSW 2018: 15 pkt.
Pkt MEiN 2021: 20 pkt. liczba cytowan: 0

Inne publikacje pokonferencyjne

Przed uzyskaniem stopnia doktora

1. Kowalczyk Magdalena; Urbanczyk-Wochniak Ewa; Przybecki Zbigniew; The identification of
differential cDNA clones from two floral libraries in cucumber Cucumis sativus L.; Cellular and
Molecular Biology Letters 7 Suppl. 2002

Po uzyskaniu stopnia doktora

2. Borzecka Ewa; Hawliczek Anna; Gawronski Piotr; Pawetkowicz Magdalena; Tofil Katarzyna;
Bolibok-Bragoszewska Hanna; Biblioteka BAC i technologia Oxford Nanopore w poszukiwaniu
gendw warunkujgcych istotne uzytkowo cechy zyta; Biuletyn Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji
Roslin; 285, 41 —42, 2019

3. Siedlecka Ewa; Skarzynska Agnieszka; Majewska Anna; Wojcieszek Michat; Pawetkowicz
Magdalena; Plader Woijciech; Przybecki Zbigniew; Gen CsWIP1 o domenie palca cynkowego
Cys2/His2 w zmutowanej linii ogdérka 2gg o recesywnym locus gygy; Biuletyn Instytutu Hodowli
i Aklimatyzacji Roslin; 285; 167 — 168



10.

11.

12.

Osipowski Pawet; Wojcieszek Michat; Pawetkowicz Magdalena; Skarzyriska Agnieszka; Koren
Sergey; Lomsadze Alex; Woycicki Rafat; Plagder Wojciech; Yagi Kohei; Borodovsky Mark;
Progress in assembling the cucumber (Cucumis sativus) borszczagowski B10 line genome using
long single molecule, real-time reads. Cucurbitaceae 2016, XIth Eucarpia Meeting on Cucurbit
Genetics & Breeding, July 24-28; 72-74; 2016, Warsaw, Poland, Cucurbitaceae 2016

Kowalczuk Cezary; Pawetkowicz Magdalena; Chadzyniska Katarzyna; Paziewska Agnieszka
Wodycicki Rafat; Ostrowski Jan; Cebula Justyna; Przybecki Zbigniew; Evaluation of reference
genes transcription stabillity in generative whorls of cucumber flower (Cucumis sativus. L),
Biotechnology and Plant Breeding perspectives, published by Agrobios, 2014 str. 275 — 286,
2014

Nowotka Michat; Pawetkowicz Magdalena; Wojcieszek Michat; Przybecki Zbigniew; Nowak
Robert; Automated functional annotation using classification and data fusion algorithms for
genomic, transcriptomic and proteomic science; Molecular biology in diagnostics of infectious
diseases and biotechnology; WULS-SGGW; 164-167, 2012

Pawetkowicz Magdalena; Osipowski Pawet; Przybecki Zbigniew; The differential expression of
genes potentially involved in cucumber floral buds development; Molecular biology in
diagnostics of infectious diseases and biotechnology; WULS-SGGW; 171-174, 2012

Pawetkowicz Magdalena; Siedlecka Ewa; Przybecki Zbigniew; The Differences Between
Products Of Gene Expression In Male, Female And Hermaphrodite Cucumber Floral Buds
(Cucumis Sativus L.); Nature Precedings; 2011

Siedlecka Ewa; Hromada-Judycka Aneta; Pawetkowicz Magdalena; Wdycicki Rafat; Rakoczy-
Trojanowska Monika; Przybecki Zbigniew; Applying of novel subtraction method Genetically
Directed Differential Subtraction Chain (GDDSC) in plant genomes, Nature Precedings; 2011

Woéycicki Rafat; Witkowicz Justyna; Pawetkowicz Magdalena; Siedlecka Ewa; Gutman
Wojciech; Plader Wojciech; Seroczyfiska Anna; Smiech Mieczystaw; Niemirowicz-Szczytt
Katarzyna; Karpinski Stanistaw; 12x coverage 454/Sanger Hybrid Assembly of Cucumber
(Cucumis sativus L. cv. Borszczagovski) genome—-the most efficient way to begin post genomic
era; Nature Precedings, 2011

Pawetkowicz Magdalena; Pabudziriska Klaudyna; Kowalczuk Cezary; Wdycicki Rafat; Przybecki
Zbigniew; Studies on ETHYLENE-INSENSITIVE3 — like sequences in flower morphogenesis
in cucumber (Cucumis sativus L.); Molecular biology in diagnostics of infectious diseases and
biotechnology, WULS-SGGW; 110-113, 2010

Pawetkowicz Magdalena; Kowalczuk Cezary; Skrzypczak Magdalena; Paziewska Anna;
Ostrowski Jan; Przybecki Zbigniew; Studies on flower morphogenesis with using LCM — Lasser
Caption Microdissection in cucumber (Cucumis sativus L; Molecular biology in diagnostics of
infectious diseases and biotechnology, WULS-SGGW; 106-109, 2010



11.3 Informacja o cztonkostwie w redakcjach naukowych monografii.
Brak

1.4 Wykaz opublikowanych artykutéw w czasopismach naukowych (z zaznaczeniem pozycji
niewymienionych w pkt I).

Pozycje wymienione w pkt | zostaty zaznaczone poprzez pogrubienie.

Przed uzyskaniem stopnia doktora

1. Szwacka Maria; Krzymowska Magdalena; Osuch Anita; Kowalczyk Magdalena; Malepszy Stefan;
Variable properties of transgenic cucumber plants containing the thaumatin Il gene from
Thaumatococcus daniellii; Acta Physiologiae Plantarum; 8,2,173 — 185, 2002

IF2002=0.31 lista MNiSW 2004: 6 pkt.
IF2021=2.354 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 44

Moj wktad w powstanie tej pracy polegat na przygotowaniu materiatu roslinnego, izolacji kwaséw
nukleinowych, przeprowadzeniu hybrydyzacji typu Southern i Northern.

2. Przybecki Zbigniew; Kowalczyk Magdalena; Siedlecka Ewa; Urbanczyk-Wochniak Ewa; Malepszy
Stefan; The isolation of cDNA clones from cucumber (Cucumis sativus L.) floral buds coming from
plants differing in sex, Cellular and Molecular Biology Letters, 8, 2, 421-438, 2003

IF 2004 = 0.455 lista MNiSW 2004: 4 pkt.
IF 2021 =5.787 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 15

Moj wktad w powstanie tej pracy polegat na przygotowaniu materiatu roslinnego, izolacji RNA,
konstrukcji bibliotek cDNA, przygotowaniu sond, hybrydyzacji i przeglgdaniu bibliotek, izolacji klondw,
sekwencjonowaniu i analizie bioinformatyczne otrzymanych wynikdow, oraz napisaniu manuskryptu.

Po uzyskaniu stopnia doktora

3. Przybecki Zbigniew; Kowalczyk Magdalena Ewa; Witkowicz Justyna; Filipecki Marcin; Siedlecka
Ewa; Polymorphom of sexually different cucumber (Cucumis sativus L.) NIL lines; Cellular and
Molecular Biology Letters; vol 4, 4b, 919-933, 2004.

IF 2004 = 0.495 lista MNiSW 2004: 5 pkt.
IF 2021 =5.787 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 15

Mdoj wktad w powstanie tej pracy polegat na przygotowaniu membran z bibliotekami cDNA, a takze
koordynacji przygotowania membran do hybrydyzacji z bibliotekami genomowymi, przygotowaniu
sond i przeprowadzeniu eksperymentdow hybrydyzacji i detekcji a takze analizy uzyskanych wynikow.



4. Urbanczyk-Wochniak Ewa; Usadel Bjorn; Thimm Oliver; Nunes-Nesi Adriano; Carrari Fernando;
Davy Marcus; Blasing Oliver; Kowalczyk Magdalena; Weicht Daniel; Polinceusz Anna; Conversion
of MapMan to allow the analysis of transcript data from Solanaceous species: effects of genetic and
environmental alterations in energy metabolism in the leaf; Plant Molecular Biology; n 60; 5; 773-
792; 2006

IF 2006 = 3.577 lista MNiSW 2004: 24 pkt.
IF 2021 =4.076 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 93

Moj wktad w powstanie tej pracy polegat na przygotowaniu bazy danych gendw pomidora w oparciu
o baze danych rzodkiewnika i manualnej adnotacji przypisow ontologicznych oraz na transferze
atrybutow opisujgcych dane geny i wizualizacji aktywnosci genow réznicowych wskazanych w
analizach mikromacierzy w programie MapMan, wspotprzygotowatam tez eksperymenty hybrydyzacji
mikromacierzy.

5. Gutman Wojciech; Pawetkowicz Magdalena; Woycicki Rafat; Piszczek Ewa; Przybecki Zbigniew; The
construction and characteristics of a BAC library for Cucumis sativus L.‘B10’; Cellular and Molecular
Biology Letters; 13; 1;74 — 91, 2008

IF 2008 = 1.454 lista MNiSW 2008: 10 pkt.
IF 2021 =5.787 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 8

Modj wktad w powstanie tej pracy polegat na przygotowaniu replik membran, charakterystyce biblioteki
BAC oraz wspdtpracy przy hybrydyzacji. Zbieratam rowniez materiaty Zrodtowe i robitam korekty
manuskryptu.

6. Woycicki Rafat; Witkowicz Justyna; Gawronski Piotr; Dabrowska Joanna; Lomsadze Alexandre;
Pawetkowicz Magdalena; Siedlecka Ewa; Yagi Kohei; Plagder Wojciech; Seroczyriska Anna; Smiech
Mieczystaw; Gutman Wojciech; Niemirowicz-Szczytt Katarzyna; Bartoszewski Grzegorz; Tagashira
Norikazu; Hoshi Yoshikazu; Borodovsky Mark; Karpinski Stanistaw; Malepszy Stefan; Przybecki
Zbigniew; The genome sequence of the North-European cucumber (Cucumis sativus L.) unravels
evolutionary adaptation mechanisms in plants; PloS ONE; 6; 7; e22728; 2011

IF 2011 = 4.092 lista MNiSW 2011: 40 pkt.
IF 2021 = 3.240 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 79

Modj wktad w powstanie pracy polegat na udziale w eksperymentach dotyczgcych biblioteki BAC oraz
przygotowaniu dodatkowych sekwencji EST uzytych w adnotacji funkcjonalnej.

7. Yin Zhimin; Pawetkowicz Magdalena; Michalak Krystyna; Chrzanowska Mirostawa; Zimnoch-
Guzowska Ewa; The genomic RNA1 and RNA2 sequences of the tobacco rattle virus isolates found
in Polish potato fields; Virus Research; 185; 110 — 113; 2014

IF2014 =2.324 lista MNiSW 2014: 25 pkt.
IF 2021 =3.303 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 8

Mdj wktad w powstanie pracy polegat na przeprowadzeniu adnotacji strukturalnej sekwencji
wirusowych w programach bioinformatycznych, konsolidacji wynikéw i ustaleniu sekwencji
konsensusowych, a takze na przeprowadzeniu adnotacji funkcjonalnych i analiz porownawczych.
Ponadto umiescitam otrzymane sekwencje w bazach danych.
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8. Yin Zhimin; Pawetkowicz Magdalena; Michalak Krystyna; Chrzanowska Mirostawa; Zimnoch-
Guzowska Ewa; Single-nucleotide polymorphisms and reading frame shifts in RNA2 recombinant
regions of tobacco rattle virus isolates Slu24 and Deb57; Archives of Virology; 159; 11; 3119 —3123;
2014

IF 2014 =2.390 lista MNiSW 2014: 20 pkt.
IF2021=2.574 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 4

Moj wktad w powstanie pracy polegat na przeprowadzeniu adnotacji strukturalnej sekwencji
wirusowych w programach bioinformatycznych, konsolidacji wynikéw i ustaleniu sekwencji
konsensusowych, a takze na przeprowadzeniu adnotacji funkcjonalnych i analiz poréwnawczych.
Ponadto umiescitam otrzymane sekwencje w bazach danych.

9. Yagi Kouhei; Siedlecka Ewa; Pawetkowicz Magdalena; Wojcieszek Michat; Przybecki Zbigniew;
Tagashira Norikazu; Hoshi Yoshikazu; Malepszy Stefan; Plagder Wojciech; Karyotype analysis and
chromosomal distribution of repetitive DNA sequences of Cucumis metuliferus using fluorescence
in situ hybridization; Cytogenetic and Genome Research; 144; 3; 237 — 242; 2014

IF2014 =1.561 1.561 lista MNiSW 2014: 15 pkt.
IF2021=1.636 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 5

Moj wktad w powstanie pracy polegat na zebraniu materiatow Zrodtowych, w pisaniu publikacji i
kontakcie z wydawnictwem.

10. Yagi Kouhei; Pawetkowicz Magdalena; Osipowski Pawet; Siedlecka Ewa; Przybecki Zbigniew;
Tagashira Norikazu; Hoshi Yoshikazu; Malepszy Stefan; Plagder Wojciech; Molecular cytogenetic
analysis of Cucumis wild species distributed in southern Africa: physical mapping of 55 and 45S
rDNA with DAPI; Cytogenetic and Genome Research; 146; 1; 80 — 87; 2015

IF 2014 = 1.638 lista MNiSW 2014: 20 pkt.
IF2021=1.636 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 7

Moj wkiad w powstanie pracy polegat na zebraniu materiatdw Zrédfowych, pisaniu publikacji i
kontakcie z wydawnictwem.

11. Pawetkowicz Magdalena; Zielinski Konrad; Zielinska Dorota; Plader Wojciech; Yagi Kouhei;
Wojcieszek Michat; Siedlecka Ewa; Bartoszewski Grzegorz; Skarzyriska Agnieszka; Przybecki
Zbigniew; Next generation sequencing and omics in cucumber (Cucumis sativus L.) breeding
directed research. Plant Science; 242; 77-88; 2016

IF 2016 = 3.437 lista MNiSW 2016: 35 pkt.
IF 2021 =4.729 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 26

12. Gawronski Piotr; Pawetkowicz Magdalena; Tofil Katarzyna; Uszynski Grzegorz; Sharifova Saida;
Ahluwalia Shivaksh; Tyrka Mirostaw; Wedzony Maria; Kilian Andrzej; Bolibok-Bragoszewska Hanna;
DArT markers effectively target gene space in the rye genome; Frontiers in Plant Science; 7, 1600;
2016

IF2016=4.291 lista MNiSW 2016: 40 pkt.
IF2021=5.754 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 18
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Moj wktad w powstanie pracy polegat na przeprowadzeniu adnotacji funkcjonalnej i klasyfikacji
ontologicznej sekwencji DART i przygotowaniu publikacji.

13. Yin Zhimin; Xie Fuliang; Michalak Krystyna; Pawetkowicz Magdalena; Zhang Baohong; Murawska
Zofia; Lebecka Renata; Zimnoch-Guzowska Ewa; Potato cultivar Etola exhibits hypersensitive
resistance to PVYNTN and partial resistance to PVYZ-NTN and PVYN-Wi strains and strain-specific
alterations of certain host miRNAs might correlate with symptom severity; Plant Pathology; 66; 4;
539 —550; 2017

IF 2016 = 2.303 lista MNiSW 2016: 35 pkt.
IF 2021 =2.590 lista MEIN 2021: 140 pkt. liczba cytowan: 7

Moj wktad przygotowanie tej pracy polegat na przeprowadzeniu analiz bioinformatycznych,
dotyczqcych analiz funkcjonalnych, statystycznych oraz filogenetycznych.

14. Szwacka Maria; Pawetkowicz Magdalena; Skarzynska Agnieszka; Osipowski Pawet; Wojcieszek
Michat; Przybecki Zbigniew; Plader Woijciech; Biological significance, computational analysis, and
applications of plant microRNAs; Acta Physiologiae Plantarum; 40; 8; 146; 2018

IF2018 = 1.608 lista MNiSW 2018: 70 pkt.
IF2021=2.354 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 3

Moj wktad w powstanie pracy polegat na zbieraniu materiatow Zrédtowych, projektowaniu grafik i
udziale w pisaniu artykutu oraz kontaktach z wydawnictwiem.

15. Yin Zhimin; Murawska Zofia; Xie Fuliang; Pawetkowicz Magdalena; Michalak Krystyna; Zhang
Baohong; Lebecka Renata; microRNA response in potato virus Y infected tobacco shows strain-
specificity depending on host and symptom severity; Virus Research; 260; 20 — 32; 2019

IF2019=2.934 lista MNiSW 2019: 70 pkt.
IF 2021 =3.303 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 6

Mdj wktad w te prace polegat na bioinformatycznej analizie funkcjonalnej anotacji i klasyfikacji
ontologicznej czgsteczek docelowych miRNA.

16. Pawetkowicz Magdalena; Skarzyriska Agnieszka; Plader Wojciech; Przybecki Zbigniew; Genetic
and molecular bases of cucumber (Cucumis sativus L.) sex determination; Molecular
Breeding; 39; 3; 50; 2019

IF 2019 =2.149 lista MNiSW 2019: 70 pkt.
IF 2021 =2.589 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 19

17. Pawetkowicz Magdalena; Pryszcz Leszek; Skarzynska Agnieszka; Woycicki Rafat K; Posyniak
Kacper; Rymuszka Jacek; Przybecki Zbigniew; Plader Wojciech; Comparative transcriptome
analysis reveals new molecular pathways for cucumber genes related to sex determination; Plant
Reproduction; 32; 2; 193-216; 2019

IF 2019 = 3.957 lista MNiSW 2019: 100 pkt.
IF 2021 =3.767 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 13
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18. Merheb Joe; Pawetkowicz Magdalena; Branca Ferdinando; Bolibok-Braggoszewska Hanna;
Skarzyriska Agnieszka; Plagder Wojciech; Chalak Lamis; Characterization of Lebanese Germplasm of
Snake Melon (Cucumis melo subsp. melo var. flexuosus) Using Morphological Traits and SSR
Markers; Agronomy; 10; 9; 1293; 2020

IF2020=3.417 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF 2021 =3.417 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 2

Moj wktad w przygotowanie tej pracy polegat na przygotowaniu materiatu roslinnego, opracowaniu
wynikdw, udziale w pisaniu artykutu i odpowiedzi na recenzje.

19. Skarzynska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Plgder Wojciech; Genome-wide discovery of DNA
variants in cucumber somaclonal lines; Gene; 736; 144412; 2020

IF 2020 = 3.688 lista MNiSW 2020: 70 pkt.
IF 2021 = 3.688 lista MEIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 5

Mdéj wktad w powstanie pracy polegat na konsultacji wynikdw i udziale w pisaniu artykutu.

20. Osipowski Pawet; Pawetkowicz Magdalena; Wojcieszek Michat; Skarzynska Agnieszka; Przybecki
Zbigniew; Plader Wojciech; A high-quality cucumber genome assembly enhances computational
comparative genomics; Molecular Genetics and Genomics; 295; 1; 177-193; 2020

IF2020=3.291 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF2021=3.291 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 18

21. Pawetkowicz Magdalena; Skarzyrnska Agnieszka; Sroka Matgorzata; Szwacka Maria; Pniewski
Tomasz; Plader Wojciech; Effect of Transgenesis on mRNA and miRNA Profiles in Cucumber Fruits

Expressing Thaumatin Il; Genes; 11; 3; 334; 2020

IF 2020 = 4.096 lista MNiSW 2020: 100 pkt.
IF 2021 =4.096 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 4

22. Pawetkowicz Magdalena; Skarzynska Agnieszka; Mréz Tomasz; Bystrzycki Estelle; Plader
Wojciech; Molecular insight into somaclonal variation phenomena from transcriptome profiling
of cucumber (Cucumis sativus L.) lines; Plant Cell, Tissue and Organ Culture; 145; 2; 239 — 259;
2021.
IF2021=2.711 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 4
23. Skarzynska Agnieszka; Pawetkowicz Magdalena; Plgder Wojciech; Influence of transgenesis on
genome variability in cucumber lines with a thaumatin Il gene; Physiology and Molecular Biology of
Plants; 27; 5; 985 — 996; 2021
IF2021=2.391 lista MEIN 2021: 700 pkt. liczba cytowan: 0

Modj wktad w powstanie pracy polegat na konsultacji wynikow i udziale w pisaniu artykutu.
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24. Popek Robert; Fornal — Pieniak Beata; Chylinski Filip; Pawetkowicz Magdalena; Bobrowicz Jan;
Chrzanowska Dominika; Piechota Natalia; Przybysz Akradiusz Not only trees matter — traffic related
PM accumulation by vegetation of urban forests; Sustainability; 145; 5; 2973; 2022

IF 2021 =3.251 lista MEIN 2021: 100 pkt. liczba cytowan: 0

Mdoj wktad w powstanie pracy polegat na wspdétopracowaniu wynikdéw, udziale w pisaniu artykutu oraz
odpowiedzi na recenzje.

25. Pawetkowicz Magdalena, Skarzynska Agnieszka, Koter Marek Daniel, Turek Szymon, Plader
Wojciech (2022). miRNA Profiling and Its Role in Multi-Omics Regulatory Networks Connected
with Somaclonal Variation in Cucumber (Cucumis sativus L.). International Journal of Molecular
Sciences; 23; 8 4317; 2022.

IF 2021 =5.923 lista MEIN 2021: 140 pkt. liczba cytowan: 0

Publikacje bez wspdtczynnika IF zaliczane do ssawnej listy B MNiSW

1. Przybecki Zbigniew; Pawetkowicz Magdalena; Wodycicki Rafat; Sekwencjonowanie genomow i
rozwéj biotechnologii; Biotechnologia; 4; 91; 9-23; 2010

IF2010=0 lista B MNiSW 2010: 6 pkt.
IF2021=0 lista MEiIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 3

Mdéj wktad w powstanie tej pracy polegat na przygotowaniu materiatow Zrédtowych, robitam grafiki i
korekty manuskryptu

2. Pawetkowicz Magdalena; Osipowski Pawet; Wojcieszek Michat; Wdycicki Rafat; Witkowicz Justyna;
Hincha Dirk; Przybecki Zbigniew; Identification and characterization of genes connected with flower

morphogenesis in cucumber; BioTechnologia; 93; 3; 123 — 134; 2012

IF2012=0 lista B MNiSW 2012: 5 pkt.
IF2021=0 lista MEiIN 2021: 70 pkt. liczba cytowan: 11

Mdéj wktad w powstanie pracy polegat na przygotowaniu materiatu roslinnego, konstrukcji bibliotek

ekspresyjnych DH i cDNA-DSC, analizach bioinformatycznych dotyczqcych adnotacji funkcjonalnej
gendw i elementow, promotorowych, napisaniu publikacji i przygotowaniu jej do wydawnictwa

1.5 Wykaz osiagnie¢ projektowych, konstrukcyjnych, technologicznych
Brak
11.6 Wykaz publicznych realizacji dziet artystycznych

Brak
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11.7. Informacja o wystapieniach na krajowych lub miedzynarodowych konferencjach naukowych
lub artystycznych, z wyszczegdlnieniem przedstawionych wyktadéw na zaproszenie i wyktadéw
plenarnych.

Przed uzyskaniem stopnia doktora

Brak

Po uzyskaniu stopnia doktora

Referaty w jezyku obcym

1.

10.

11.

Pawetkowicz M. Localization of expression of cDNA sequences related to flower
morphogenesis in cucumber’s (Cucumis sativus) floral buds; The 2" Polish Congress of
Biochemistry and Cell Biology, Jagielonian University, 5-9.09.2011, Krakéw, Polska

Woycicki R., Witkowicz J., Gawronski P., Dabrowska J., Lomsadze A., Pawelkowicz M,
Siedlecka E., Yagi K., Plader W., Seroczynska A., Smiech M., Gutman W., Niemirowicz-Szczytt
K., Bartoszewski G., Tagashira N., Hoshi Y., Borodovsky M., Karpinski S., Malepszy S., Przybecki
Z. Cucumber (Cucumis sativus L.) genome sequencing and comparative analysis Plant and
Animal Genome XX Conference, W222; 14-18.01.2012, San Diego, USA

Pawetkowicz M., Woijcieszek M., Nowak R.,.Przybecki Z. 2012. Genome browser algorithm -,
XXVIII Wilga Symposium, 27-28.01.2012, Wilga, Polska

Pawetkowicz M., Nowak R., Osipowski P., Rymuszka J., Swierkula K., Wojcieszek M., Przybecki
Z. The discrepancies in the results of bioinformatics for genomic structural annotation.
Konferencja: XXXV IEEE-SPIE Joint synposium in Wilga 2014 — 28.05.2014, Wilga, Polska

Osipowski P. Pawetkowicz M., Przybecki Z. Computational structural variation discovery in
genomes state of the art and challenges - Konferencja: XXXV IEEE-SPIE Joint synposium in
Wilga 2014 — 28.05.2014, Wilga, Polska

Wojcieszek M., Pawetkowicz M. Nowak R., Przybecki Z. Genomes correction and assembling
- present methods and tools - Konferencja: XXXV IEEE-SPIE Joint synposium in Wilga 2014 —
28.05.2014, Wilga, Polska

Pawetkowicz M., Kowalczuk C., Osipowski P., Wojcieszek M., Kojder G., Kosik K., Przybecki Z.,
The role of ubiquitins in cucumber (C. sativus L.) flower morphogenesis. 5th European
Congress EUROBIOTECH 2013; p 128, 8 —13.10.2013, Krakdéw, Polska

Skarzyiska A., Pawetkowicz M., Krzywkowski T., Swierkula K., Plader W., Przybecki Z.,
2015. Bioinformatics pipeline for functional identification and characterization of
proteins. XXXVI-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2015 — 25-31.05.2015, Wilga, Polska

Pawetkowicz M., Skarzynska A., Posyniak K., Zigbska K., Plgder W., Przybecki Z., 2015.
Advantages and disadvantages in usage of bioinformatic programs in promoter region analysis
25-31.05.2015 XXXVI-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2015 —25-31.05.2015, Wilga, Polska

Osipowski P., Pawetkowicz. M., Wojcieszek M., Przybecki Z., 2015. Progress in cucumber
genome assembly using NGS technologies 25-31.05.2015 XXXVI-th IEEE-SPIE Joint Symposium
Wilga 2015, — 25-31.05.2015, Wilga, Polska

Wojcieszek M. Osipowski P., Pawetkowicz M., Przybecki Z., 2015 Genome structural
annotation enhancement with RNAseq data. 25-31.05.2015 XXXVI-th |EEE-SPIE Joint
Symposium Wilga 2015, — 25-31.05.2015, Wilga, Polska
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12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

24.

Pawetkowicz M., Wojcieszek M., Osipowski P., Krzywkowski T., Plader W., Przybecki Z., 2016.
Identification and bioinformatics comparison of two novel phosphatases in monoecious and
gynoecious cucumber lines. XXXVIII-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2016 — 30.05 —
05.06.2016, Wilga, Polska

Pawetkowicz M., Wojcieszek M., Osipowski P., Kowalczuk C., Plgder W., Przybecki Z., 2016
Bioinformatic investigation of the role of ubiquitins in cucumber flower morphogenesis.
JXXXVIII-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2016, Wilga, — 30.05 — 05.06.2016 2016 Wilga,
Polska

Skarzyniska A., Pawetkowicz M., Plader W., Przybecki Z. 2016. The utility of optical detection
system (qPCR) and bioinformatics methods in reference gene expression analysis, XXXVIII-th
IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2016, — 30.05 — 05.06.2016 Wilga, Polska

Osipowski P., Wojcieszek M., Pawetkowicz M., Skarzyniska A., Koren S., Lomsadze A., Wéycicki
R., Plader W., Yagi K., Borodovsky M., Malepszy S., Przybecki Z. 2016. Progress in Assembling
the Cucumber (Cucumis sativus) Borszczagowski B10 Line Genome Using Long Single
Molecule, Real-Time Reads. Xlth Eucarpia Cucurbitaceae 2016, 24-28.06.2016, Warszawa,
Polska

Pawetkowicz M., Skarzynska A., Plader W., Przybecki Z. 2016. Differences in expression of
cytochrome P450 genes during cucumber flower morphogenesis. V Polski Kongres Genetyki,
19-22.09.2016, t6dz, Polska

Bolibok-Bragoszewska H., Gawronski P., Hawliczek — Strulak A., Borzecka E., Tofil K., Yagi K.,
Pawetkowicz M., Schmitter K., Ringauf A., Plader W., Przybecki Z. 2016. Development of
genomics resources in a large-genome non-model sepcies Secale cereale L. V Polski Kongres
Genetyki, 19-22.09.2016, t6dz, Polska

.Pawetkowicz M., Skarzynska A., Cebula J., Hincha D., Zigbska K., Plader W., Przybecki Z.
Bioinformatics and expressional analysis of cDNA clones from floral buds. XL-th IEEE-SPIE Joint
Symposium Wilga 2017 28.05-04.06.2017, Wilga, Polska

.Pawetkowicz M., Skarzynska A., Kowalczuk C., Plader W., Przybecki Z. Laser capture
microdissection to study flower morphogenesis XL-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2017;
28.05-04.06.2017, Wilga, Polska

Skarzyriska A., Kusmirek W., Pawetkowicz M., Plagder W., Nowak RM. Assembly of cucumber
(Cucumis sativus L.) somaclones; XL-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 201728.05-
04.06.2017, Wilga, Polska

Haponiuk, M., Pawetkowicz, M., Przybecki, Z., & Nowak, R. M CuGene as a tool to view and
explore genomic data. XL-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2017; 28.05-04.06.2017, Wilga,
Polska

Kulawik, M., Pawetkowicz, M., Wojcieszek, M., Plader, W., & Nowak, R. M. Detection of
genomic rearrangements in cucumber using genomecmp software; XL-th IEEE-SPIE Joint
Symposium Wilga 2017; 28.05-04.06.2017, Wilga, Polska

Wojcieszek, M., Kusmirek, W., Pawetkowicz, M., Plagder, W., & Nowak, R. M. Comparison of
de novo assembly statistics of Cucumis sativus L. XL-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2017;
28.05-04.06.2017, Wilga, Polska

Skarzynska A., Pawetkowicz M., Plader W. Is an in vitro regeneration process a source of
genomic changes? 4th International Conference “Plant Genetics & Breeding Technologies IV”
12-13.07.2018, Wieden, Austria,
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25. Skarzynska A., Pawetkowicz M., Plader W. Comparison of bioinformatics programs for
analysis of single nucleotide variants. XLII-th IEEE-SPIE Joint Symposium Wilga 2018, 03-
10.06.2018 Wilga, Polska

26. Skarzynska A., Pawetkowicz M., Plagder W. Comparative genomics of cucumber lines obtained
by transgenesis and in vitro regeneration 6th International Symposium on Cucurbits; 30.06-
04.07.2019, Gent, Belgia;

Referaty na konferencji w jezyku polskim

1. Borzecka E., Hawliczek A., Gawronski P., Pawetkowicz M., Tofil K. Bolibok-Bragoszewska H.
Biblioteka BAC i technologia Oxford Nanopore w poszukiwaniu genédw warunkujgcych
istotne uzytkowo cechy zyta. XIV Ogdlnopolska Konferencja Naukowa Nauka dla Hodowli i
Nasiennictwa roslin uprawnych; Biuletyn Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji Roslin 285, 41-42,
5-8.02.2019, Zakopane, Polska

Postery w jezyku obcym

1. Szwacka M., Krzymowska M., Kowalczyk M., Osuch A. Transgenic cucumber plants expressing
the thaumatin gene”. IX International Symposium , Food Biotechnology”, 9 —12.05.1999,
Zakopane, Polska

2. Kowalczyk M.E., HennigJ., Watek W., Przybecki Z. 2001 Identification of homologous sequence
of ethylene receptor from Nicotiana Tabacum in floral cucumber cDNA libraries. XIV Congress
of Polish Society of Genetic, 2001, book of abstract pp 60; 11-13.06.2001, Poznan, Poland

3. Kowalczyk M.E., Urbanczyk-Wochniak E., Przybecki Z. 2002 The identification of differential
cDNA clones from two floral libraries in cucumber Cucumis sativus L. Cell. Mol. Biol. Lett.
supplement, Vol.7, p55, VIII Polish Conference on Cell Biology, 23-25.09.2002, Wroctaw, Polska

4. Siedlecka E, Kowalczyk M.E, Przybecki Z.; Differential Subtraction Chain method reveals
genomic differences in cucumber (Cucumis sativus L.): approaches to studying sex analysis”.
2" National Congress of Biotechnology, 23-27.06.2003, todz, Polska

5. Kowalczyk M.E., Siedlecka E., Malepszy S., Przybecki Z. 2003 The differences between products
of gene expression in male, female and hermaphrodite cucumber floral buds (Cucumis Sativus
L.)”, 7 International Congress of Plant Molecular Biology, poster S20 — 57: abstrakt str.283.,
23-29.06.2003, Barcelona, Hiszpania

6. Witkowicz J., Pawetkowicz M.E., Siedlecka E., Woycicki R., Alvarez-Orti M., Hincha D.K,,
Przybecki Z. 2007. Sex determination in cucumber: construction of a transcriptome map by
macroarray analysis of near isogenic lines. EMBO Conference series on Plant Molecular Biology
"From basic genomics to systems biology" page: 94; abstract no.87; 02-04.05.2007, Ghent,
Belgia

7. Witkowicz J, Pawelkowicz ME, Siedlecka E, Woycicki R, Kowalczuk C, Przybecki Z, Hincha DK
2009. The analysis of cucumber (Cucumis sativus L.) genomic and transcriptomic differences
reveals ESTs probably involved in plant sex determination processes. Konferencja “Plant and
Animal Genome Meeting” XVIl p.711., 10 — 14.01.2009, San Diego, CA, USA

8. Woycicki R., Gutman W., Malepszy S., Pawelkowicz M., Plader W., Seroczynska A., Siedlecka
E., Smiech M., Witkowicz J., Przybecki Z.2009. Sequencing of the cucumber (Cucumis sativus
L.) genome. Konferencjia “Plant and Animal Genome Meeting” XVII, 10 — 14.01 2009, p. 030.
San Diego, CA, USA
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11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

Woycicki R., Witkowicz J., Pawelkowicz M, Siedlecka E., Gutman W., Plader W., Seroczynska
A., Smiech M., Niemirowicz-Szczytt K., Karpinski S, Malepszy S., Przybecki Z. 2010. 12x coverage
454/Sanger Hybrid Assembly of Cucumber (Cucumis sativus L. cv. Borszczagowski) genome —
the most efficient way to begin post genomic era. 5th Annual Sequencing, Finishing, Analysis
in the Future Meeting.02-04.06.2010, Santa Fe, New Mexico, USA

Pawetkowicz M., Pabudzinska K., Kowalczuk C., Wdycicki R., Przybecki Z. 2010. Studies on
ETHYLENE-INSENSITIVE3 — like sequences in flower morphogenesis in cucumber (Cucumis
sativus L.). Materiaty XI Konferencja"Biologia molekularna w diagnostyce chordb zakaznych i
biotechnologii" "DiagMol 2010" P.106, 27.11.2010, Warszawa, Polska

Pawetkowicz M., Kowalczuk C., Skrzypczak M, Paziewska A., Ostrowski J., Przybecki Z. 2010.
Studies on flower morphogenesis with using LCM — Lasser Caption Microdissection in
cucumber (Cucumis sativus L.). Materiaty XI Konferencja"Biologia molekularna w diagnostyce
choréb zakaznych i biotechnologii" "DiagMol 2010" P.110, 27.11.2010, Warszawa, Polska

Yagi K., Wdycicki R., Pawetkowicz M., Przybecki Z., Malepszy S., Plgder W. 2011 Cytogenetic
mapping using chromosome-specific BACs probes in Cucumis sativus L. ‘B10’. The 2" Congress
of Biochemistry and Cell Biology, September 5% - 9t 2011, Session B14-27 Advances in plant
biochemistry P27.15; 05 -09.11.2011, Krakdw, Polska

Kowalczuk C., Pawetkowicz M., Witkowicz J., Chadzyinska K., Paziewska A., Ostrowski J.,
PrzybeckiZ. 2011. The expression of putative lipid binding protein is influenced by the sex gene
Gy/gy in cucumber (Cucumis sativus L.). The 2" Congress of Biochemistry and Cell Biology
September 5" - 9t 2011, Krakéw Poland Session B14-27 Advances in plant biochemistry
P27.14, 05 -09.11.2011, Krakéw, Polska

Pawelkowicz M, Wojcieszek M, Witkowicz J, Osipowski P, Wéycicki R, Hincha D, Przybecki Z.
2012. The genome-wide overview of genes connected with flower morphgenesis in cucumber.
Xl Overall Polish in vitro culture and plant Biotechnology Conference. Plant Cell — the
objective of genetic and physiological manipulations, BiOTechnologia 93 (2),2012 page 170. 24
-27.09.2012, Rogdw, Polska

Nowotka M, Pawetkowicz M, Wojcieszek M, Przybecki Z, Nowak R. 2012 Automated functional
annotation using classification and data fusion algorithms for genomic, transcriptomic and
proteomic science. Proceedings of Xlll conference DIAGMOL 2012” Molecular biology in
diagnostics of infectious diseases and biotechnology” pp 164. 24.11.2012, Warszawa, Polska

Pawetkowicz M, Osipowski P, Przybecki Z. 2012. The differential expression of genes
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Kowalczuk C, Pawetkowicz M, Chadzynska K, Paziewska A, Woycicki R, Ostrowski J, Cebula J,
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Postery w jezyku polskim
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Z. 2007 Poszukiwanie markeréw molekularnych genu ptci Gy u ogdérka (Cucumis sativus L.). |l
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Wygtaszane referaty na zaproszenie w jezyku angielskim

1.

Seminarium w Max-Planck Institute of Molecular Plant Physiology, Potsdam, Niemczech.-
,Studies of sex determination in plants on the example of cucumber” 16.09.2004
Seminarium w Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) Gatersleben w
Niemczech.- ,Sex determination in plants” 18.06.2013

Seminarium w Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) Gatersleben w
Niemczech.- ,,Mutants of cucumber obtained by different techniques of variability generation”
20.02.2015

Seminarium Panel Meeting of Europe 2020 wygtoszone w SGGW — “The use of GC-MS profiling
of metabolites in the acqusition of raw vegetable materials” 27.11.2015

Wygtaszane referaty na zaproszenie w jezyku polskim

Seminarium w Katedrze Genetyki Hodowli i Biotechnologii Roslin, SGGW —,Sprawozdanie z
pobytu w Max Planck Institute fiir Moleculare Pflanzen Physiologie w GAlm” - 24.05.2005
Seminarium w Katedrze Genetyki Hodowli i Biotechnologii Roslin, SGGW —,Technika LCM
(Lasser Capture Microdissection) i jej zastosowanie” - 20.04.2007

Seminarium w Katedrze Genetyki Hodowli i Biotechnologii Roslin, SGGW —, Charakterystyka
sekwencji genomowych i transkryptomowych powigzanych z morfogenezg pakdw kwiatowych
ogoérka” - 21.05.2010

Seminarium w Katedrze Genetyki Hodowli i Biotechnologii Roslin, SGGW -—,Genomika
funkcjonalna i strukturalna gendw w powigzaniu” - 1.04.2011

Seminarium w Zaktadzie Sztucznej Inteligencji, Instytut Systemdw Elektronicznych Politechnika
Warszawska — ,,Genomy jak poznac ich strukture?” — 15.12.2011

Seminarium w Katedrze Genetyki Hodowli i Biotechnologii Roslin, SGGW —,Negatywne
regulatory przekazu kwasu ABA w powigzaniu z morfogenezg kwiatow ogérka” - 09.03.2012
Seminarium w Katedrze Genetyki Hodowli i Biotechnologii Roslin, SGGW - ,Profile
metaboliczne powigzane z ptcig u ogérka” 19.06.2015

Seminarium w Katedrze Genetyki Hodowli i Biotechnologii Ros$lin, SGGW —, Transkryptomika
poréwnawcza powigzana z morfogenezg kwiatdéw ogoérka” 13.05.16

11.8. Informacja o udziale w komitetach organizacyjnych i naukowych konferencji krajowych lub
miedzynarodowych, z podaniem petnionej funkcji.

Przed uzyskaniem stopnia doktora

Brak

Po uzyskaniu stopnia doktora

Organizacja Il Polskiego Kongresu Genetyki 18 — 20.09.2007 — petniona funkcja: sekretarz
kongresu

Wspadtorganziator Szkoty Letniej, Genomics for Plant Breeding and Biotechnology” w ramach
sieci Euroleague for Life Sciences (ELLS). 19-25 sierpnia 2018 - - bratam udziat w komisji
kwalifikujgcej kandydatéw, organizacji szkoty oraz prowadzitam wyktady — , Introduction to
structural and functional genomics”, , NGS methods” oraz prowadzitam warsztaty
,Bioinformatic excerscises, adnotationa and prediction” oraz wspétprowadzitam ¢wiczenia ,,
BAC library, screening, application”.
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3.

Organizacja konferencji “Genetyka Aplikacyjna Roslin — wyzwania XXI wieku ” 22 — 24.09.2021
— petniona funkcja: cztonek komitetu naukowego

11.9. Informacja o uczestnictwie w pracach zespotéw badawczych realizujgcych projekty
finansowane w drodze konkurséw krajowych lub zagranicznych, z podziatem na projekty
zrealizowane i bedace w toku realizacji, oraz z uwzglednieniem informacji o petnionej funkcji w
ramach prac zespotow.

Projekty miedzynarodowe

1.

European Plant Phenotyping Network: Identification of metabolic parameters related to
flower sex expression in cucumber plants. 7*" Framework Program UE; 2012 — 2015 r.
kierownik projektu

Projekty krajowe

MNiSW — Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego
NCN — Narodowe Centrum Nauki

NCBiR —

Narodowe Centrum Badan i Rozwoju

KBN — Komitet Badan Naukowych

10.

11.

Projekt NCN OPUS 2020/37/B/NZ9/00586: Integracja danych multi-omicznych ogérka w celu
identyfikacji mechanizméw determinacji pfci i ich uwarunkowan klimatycznych.2020 — 2025r.
kierownik projektu

Projekt NCN OPUS 2011/01/B/NZ2/01631: Analiza transkryptoméw w rozwigzaniu
zagadnienia determinacji ptci roslin. 2011 - 2014 r.

kierownik projektu

Projekt nr MNiSW, N N302 3633 33: Analiza ekspresji genéw zaangazowanych w rozwaj ptci
kwiatéw ogdrka (Cucumis sativus L.). 2007-2011 r.

kierownik projektu

Projekt NCN OPUS 2013/11/B/NZ9/00814 Genomiczne i transkryptomiczne konsekwencje
réoznych metod generowania zmiennosci u ogérka. 2014 —2017 r. wykonawca

Projekt NCBiR zad4 UDA-POKL-04.03.00-00-042/12-00: Wykorzystania techniki GC-MS
profilowania metabolitéw w ocenie surowcow roslinnych NCBIiR zad4. 2014 — 2015 r.
wykonawca

Projekt MNiSW nr N N302 429734: Podstawy metodyczne transformacji ogérka (Cucumis
sativus L.) wysokoczgsteczkowym DNA. 2008 — 2013 r.

wykonawca

Projekt NCN OPUS 2011/03/B/NZ2/02480 Eksploracja regiondw bogatych w geny u gatunku o
duzym genomie (Secale cereale L.) z wykorzystaniem markeréw DArT. 2012 — 2015 r.
wykonawca

Projekt MNiSW (konczony w NCN) nr N N302083139: Rekonstrukcja molekularnej mapy
genomu ogorka. 2010 — 2013 r.

wykonawca

Projekt MNiSW nr N N302 429 734 MNiSW: Podstawy metodyczne transformacji ogdrka
(Cucumis sativus |.) wysokoczgsteczkowym DNA. 2007 — 2013 r.

wykonawca

Projekt MNiSW nr PB2-MNiSW-2/3/2006/36; Konstrukcja fizycznej STC genomu ogérka i jej
uzycie do izolacji regionu CSMS3_G_Gy zawierajgcej gen ptci Gy3. 2007-2010 .

wykonawca
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12. Projekt KBN nr 2P06A02328; Konstrukcja mapy transkryptomu gendw rdznicujgcych linie
izogeniczne ogdrka réznigce sie pifcig. 2005 — 2008 r.
wykonawca

13. Projekt KBN grant promotorski nr 3PO6A 012 23; Analiza poréwnawcza produktéw ekspresji
gendw w pakach kwiatowych ogérka. 2002-2004 r.
wykonawca

14. Projekt KBN nr 029/P06/0.7; Analiza molekularna réznic genomowych ogérka o odmienne;j
ptci. 2001-2004 .
wykonawca

15. Projekt KBN nr 5PO6A 001 17: Izolacja klonéw cDNA kosegregujacych z ptcig u ogorka (Cucumis
sativus L.). 1999 — 2002 r.
wykonawca

11.10 Cztonkostwo w miedzynarodowych lub krajowych organizacjach i towarzystwach naukowych
wraz z informacjq o petnionych funkcjach.

1.

2.

Od roku 2000 — obecnie - cztonek Polskiego Towarzystwa Genetycznego

11.2005 — 11.2007 - cztonek Zarzad Polskiego Towarzystwa Genetycznego — petniona funkcja
sekretarz

2009 — 2020 — cztonek Konsorcjum Sekwencjonowania Genomu Ogérka — Katedra Genetyki,
Hodowli i Biotechnologii Roslin SGGW, Instytut Biochemii i Biofizyki PAN, W. Legutko
Przedsiebiorstwo Hodowlano-Nasienne Sp. z 0.0, Center for Bioinformatics and Computational
Genomics, Joint Wallace H. Coulter Georgia Tech and Emory Department of Biomedical
Engineering, School of Computational Science and Engineering, Georgia Institute of Technology,
Atlanta, Georgia, United States of America, Department of Living Design and Information Science,
Faculty of Human Development, Hiroshima Jogakuin University, Higashiku, Japan; Department of
Plant Science, Tokai University, Minamiaso-mura, Kumamoto, Japan

2006 - 2009 - cztonek Sieci Naukowej ,Genomika i transgeneza roslin uzytkowych”-Instytut
Hodowli i Aklimatyzacji Roslin Paristwowy Instytut Badawczy (IHAR-BIP), Instytut Genetyki Roslin
PAN (IGR PAN), Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, Instytut Biochemii i Biofizyki PAN, Instytut
Warzywnictwa, Instytut Fizjologii Roslin PAN im. Franciszka Gérskiego, Wydziat Ogrodnictwa i
Architektury Krajobrazu SGGW w Warszawie, Wydziat Ksztattowania Srodowiska i Rolnictwa
Zachodniopomorskiego Uniwersytetu technologicznego w Szczecinie, Wydziat Rolniczo-
Ekonomiczny Akademii Rolniczej w Krakowie, Wydziat Biologii Uniwersytetu im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu, Wydziat Biotechnologii Uniwersytetu Wroctawskiego, Wydziat Nauk o
Zdrowiu Akademii Polonijnej w Czestochowie
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11.11. Informacja o odbytych stazach w instytucjach naukowych lub artystycznych, w tym
zagranicznych, z podaniem miejsca, terminu, czasu trwania stazu i jego charakteru.

1. Staz naukowy w Max-Planck Institute of Molecular Plant Physiology, Potsdam, Niemcy.- 1
miesigc: 01.09.2004 — 30.09.2004; - wspétpraca dotyczyta analizy danych
transkryptomicznych, analiz qRT-PCR i analiz microarray oraz analiz bioinformatycznych

2. Staz zagraniczny w Department of Genomics of Gene Expression, Institute of Computational
Medicine, Centro de Investigaciones Principe Felipe, Walencja, Hiszpania - dwa tygodnie:
01.03.2013 —15.03.2013; - wspotpraca dotyczyta analizy danych bioinformatycznych DNA-
seq i RNA-seq.

3. Staz zagraniczny w Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK)
Gatersleben; Niemcy — 1 miesigc: 01.06.2013 —30.06.2013 - wspdtpraca dotyczyta analizy
profili metabolicznych, w ramach projektu EPPN.

4. Staz naukowy w Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK) Gatersleben;
Niemcy — 3 miesigce: 05.01.2015 — 31.03.2015- wspodtpraca dotyczyta analizy danych NGS
oraz danych metabolomiczncyh, w ramach projektu POKL — SGGW, NCBIR

11.12.Cztonkostwo w komitetach redakcyjnych i radach naukowych czasopism wraz
z informacja o petnionych funkcjach

Cztonek komitetu redakcyjnego kwartalnika Biotechnologia poswieconemu sekwencjonowaniu
genomow 2010, 4 (91) — 7 -155.

11.13. Informacja o recenzowanych pracach naukowych lub artystycznych, w szczegdlnosci
publikowanych w czasopismach miedzynarodowych.

W sumie wykonatam 106 recenzji prac naukowych publikowanych w czasopismach znajdujacych sie w
bazie Journal Citation Reports i posiadajacych IF:

Acta Physiologiae Plantarum (IF=2.354) - 2 (2021); 1 (2006);
Agricultural Science (IF=0.82) - 1 (2020); 2 (2019); 3 (2018);
Agronomy (IF=3.417) - 2 (2020);
Bio catalysis and Agricultural Biotechnology (IF=0.70) - 1 (2021);
BMC Genomics (IF=3.969) - 2 (2021); 3 (2020);
BMC Plant Biology (IF=4.215) - 2 (2021);
BMC Medical Genomics (IF=3.063) - 1 (2015);
Communications Biology (IF=6.268) - 3 (2020);
European Journal of Horticultural Science (IF=1.482) - 1 (2021); 3 (2020); 1 (2019); 2 (2017);
. Folia Horticulturae (IF=1.873) - 2 (2019);
. Forests (IF=2.634) -2 (2021);
. Frontiers Plant Science (IF=5.754) -1 (2019);
. Gene (IF=3.688) -2 (2021);
. Genes (IF=4.096) - 1 (2018);
. Horticulture Research (IF=6.793) - 1 (2019);
. Industrial Crops and Products (IF=5.645) - 1 (2021); 3 (2020);
. International Journal of Molecular Science (IF=5.924) - 2 (2022); 2 (2020); 1 (2018); 1 (2017);
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18. Journal of Applied Genetics (IF=3.240) - 1 (2007);

19. Journal of Plant Growth Regulation (IF=4.169) -1 (2020); 1 (2019);

20. Molecular Biology Reports (IF=2.316) -2 (2021); 2 (2020); 1 (2019);

21. Molecules (IF=4.412) - 3 (2018); 1 (2017);

22. Peer]) (IF=2.984) - 1 (2021); 2 (2020); 1 (2019);

23. Physiology and Molecular Biology of Plants (IF=2.391) -4 (2020); 1 (2019); 1 (2018); 1
(2017);

24. Phytochemistry (IF=4.072) - 3 (2020);

25. Plants (IF=3.935) — 4 (2022); 9 (2021); 1 (2020);

26. Plant Science (IF=4.729) - 2 (2020);

27. Plos One (IF=3.240) - 1 (2021); 3 (2020); 1 (2017);

28. Scientific reports (IF=4.380) - 1 (2021); 3 (2020);

29. Scientific Research Publishing (IF=0.445) -1 (2018);

30. Theoretical and Applied Genetics (IF=5.699) -2 (2021); 1 (2019);

1.14.Informacja o uczestnictwie w programach europejskich lub innych programach
miedzynarodowych.

05.10.2012 - 30.04.2015 - Bratam udziat w programie europejskim EPPN — European Plant Phenotyping
Network w ramach siédmego programu ramowego Wspdlnoty Europejskie (7PR-UE) w ramach tego
programu realizowatam projekt: , ldentification of metabolic parameters related to flower sex
expression in cucumber plants”, ktéry przeprowadzitam bedac na stazu w Institute of Plant Genetics
and Crop Plant Research (IPK) Gatersleben, Niemcy

1.15.Informacja o udziale w zespotach badawczych, realizujgcych projekty inne niz
okreslone w pkt. 11.9.

1. Projekt wewnetrzny SGGW — grant rektorski — Identyfikacja sekwencji roznicujgcych linii NIL
ogoérka o odmiennej ptci. 2004 - 2005 r. — kierownik projektu

2. Projekt wewnetrzny SGGW — grant rektorski — Uruchomienie i przetestowanie system
profilowania ekspresji gendw GenEST. 2002 - 2004 r. — kierownik projektu

3. Projekt wewnetrzny SGGW — grant dziekanski — Izolacja klondw réznicowych cDNA

kosegregujgcych z ptcig u ogrérka - 2001 — 2004 r. — gtéwny wykonawca

11.16. Informacja o uczestnictwie w zespotach oceniajacych wnioski o finansowanie badan,
whnioski o przyznanie nagréod naukowych, wnioski w innych konkursach majacych charakter naukowy
lub dydaktyczny.

W latach 2011 — 2012 bytam powotana do zespotu oceniajgcego wnioski naukowe w ramach grantéw
uczelnianych SGGW
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INFORMACJA O WSPOLPRACY Z OTOCZENIEM SPOLECZNYM | GOSPODARCZYM

111.1. Wykaz dorobku technologicznego.

Brak

111.2. Informacja o wspotpracy z sektorem gospodarczym.

1.

2012 - 2018 — wspodtpraca z Centrum Genomicznym Uniwersytetu McGill w Kanadzie
dotyczaca analiz wysokoprzepustowych danych po sekwencjonowaniu genomow i
transkryptomoéw

2015 -2016 wspodtpraca z firma ldeasdbiology w zakresie badan bioinformatycznych
dotyczacych analiz strukturalnych i funkcjonalnych danych po sekwencjonowaniu

2013 - 2016 Wspdtpraca z Fundacja Pelikan w ramach programu- dajemy dzieciom site” —
organizowatam spotkania naukowe dla licealistow

2007 — wspotpraca z Instytutem Badawczym Lesnictwa w Sekocinie Starym i prowadzenie
warsztatéw naukowych nt. Techniki stosowane w biologii molekularnej zorganizowanym przez
wtadze kierunku Biotechnologia SGGW

2020 — 2021 r. Wspdtpraca z firmami i instytutami Naukowymi (w sumie 24 instytucje) jako
Prodziekan kierunku Biotechnologia ~w ramach wzmocnienia i rozwoju potencjatu
dydaktycznego uczelni, przygotowanie katalogu kluczowych pracodawcéw dla kierunkéw
studidw Biotechnologia i Biologia

111.3. Uzyskane prawa wtasnosci przemystowej, w tym uzyskane patenty, krajowe lub
miedzynarodowe.

Brak

111.4. Informacja o wdrozonych technologiach.

Brak

111.5. Informacja o wykonanych ekspertyzach lub innych opracowaniach wykonanych
na zamoéwienie instytucji publicznych lub przedsiebiorcow.

Brak

111.6. Informacja o udziale w zespotach eksperckich lub konkursowych.

Brak

111.7. Informacja o projektach artystycznych realizowanych ze $rodowiskami
pozaartystycznymi.

Brak
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IV. INFORMACJE NAUKOMETRYCZNE

IV.1. Informacja o punktacji Impact Factor (w dziedzinach i dyscyplinach, w ktérych
parametr ten jest powszechnie uzywany jako wskaZnik naukometryczny).

Sumaryczny IF: 90.034

IV.2. Informacja o liczbie cytowari publikacji wnioskodawcy, z oddzielnym uwzglednieniem
autocytowan.

Liczba cytowan —419; bez autocytowan — 340
Stan na dzien 01.05.2022 wedtug Web of Science Core Collection

IV.3. Informacja o posiadanym indeksie Hirscha.
H=10 (stan na dzieri 01.05.2022) wedtug Web of Science Core Collection
IV.4. Informacja o liczbie punktéw MNiSW

Sumaryczna liczba punktdw MNiSW: 2740 pkt
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