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1. Imie i nazwisko:

Konrad Celinski

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe/artystyezne — z podaniem nazwy, miejsca i roku ich
uzyskania oraz tytulu rozprawy doktorskiej.

2008 — doktor nauk biologicznych w zakresie biologii - genetyki

Wydziat Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

Tytut rozprawy doktorskiej: ,, Struktura genetyczna populacji Pinus mugo ze zroznicowanych
siedlisk w Tatrach badana markerami molekularnymi”.

Praca zrealizowana w Zaktadzie Genetyki. Promotor: prof. dr hab. Wiestaw Prus-Glowacki,
recenzenci: prof. dr hab. Andrzej Lewandowski — Polska Akademia Nauk; prof. UAM dr hab.
Ireneusz Odrzykoski — Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

2007 — magister inzynier ogrodnictwa, specjalnos¢: ogrodnictwo ogolne

Wydzial Ogrodniczy, Akademia Rolnicza im. Augusta Cieszkowskiego w Poznaniu

Praca magisterska, pt. ,,Wphw stosowania regulatorow wzrostu i owocowania w sadzie wisniowym”
wykonana w Katedrze Sadownictwa. Promotor: prof. dr hab. Eugeniusz Pacholak

2004 — magister biologii, specjalnos¢ biologia molekularna

Wydziat Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

Praca magisterska, pt. ,, Analiza hybrydyzacji miedzy Pinus uliginosa i Pinus sylvestris

z rezerwatu ,, Torfowisko pod Weglincem” z zastosowaniem specyficznych gatunkowo markerow
cpDNA” wykonana w Zaktadzie Genetyki. Promotor: prof. dr hab. Wiestaw Prus-Gtowacki

2002 — licencjat biologii, specjalnos¢ biologia molekularna

Wydziat Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

Praca licencjacka, pt. ,,Polimorfizm genu PH-ACSI kodujgcego syntaz¢ ACC u Petunia hybrida”
wykonana w Zakladzie Biotechnologii. Promotor: dr Matgorzata Jakubowicz

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych/ artystycznych.

01.03.2013 do chwili obecnej — Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, Wydziat
Biologii, Instytut Biologii Eksperymentalnej, Zaktad Genetyki, peten etat, umowa na czas
nieokreslony, adiunkt

01.10.2009 — 28.02.2013 — Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, Wydzial Biologii,
Instytut Biologii Eksperymentalnej, Zaktad Genetyki, peten etat, umowa na czas okre$lony, adiunkt
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01.03.2009 - 30.09.2009 — Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, Wydziat Biologii,
Instytut Biologii Eksperymentalnej, Zaktad Genetyki, p6t etatu, umowa na czas okreslony, adiunkt

4. Wskazanie osiagni¢cia* wynikajacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U.
2016 r. poz. 882 ze zm. w Dz. U. z 2016 r. poz. 1311.):

a) tytut osiggniecia naukowego/artystyeznego,

Charakterystyka genetyczna i chemotaksonomiczna wybranych taksonow
z kompleksu Pinus mugo - implikacje dla systematyki i ochrony

b) (autor/autorzy, tytul/tytuly publikacji, rok wydania, nazwa wydawnictwa,
recenzenci wydawniczy),

1) Celinski K, Chudzinska E, Gmur A, Piosik t, Wojnicka-Pottorak A. 2019. Cytological
characterization of three closely related pines - Pinus mugo, P. uliginosa and P. X rhaetica from the
Pinus mugo complex (Pinaceae). Biologia, DOI: 10.2478/s11756-019-00201-6

IF3017 = 0,696; IFsy = 0,844; MNiSWy; = 20 pkt

Moj wklad w powstanie tej pracy polegal na opracowaniu koncepcji, zaplanowaniu badan,
zebraniu materiatu roslinnego, analizie wybranych cech kariotypowych, interpretacji wynikow
badan, napisaniu manuskryptu oraz kierowaniu projektem, w ramach ktorego powstata praca.
Autor korespondencyjny. Moj udziat procentowy szacuje na 70%.

2) Celinski K, Kijak H, Wojnicka-Pottorak A, Buczkowska-Chmielewska K, Sokotowska J,
Chudzinska E. 2017. Effectiveness of the DNA barcoding approach for closely related conifers
discrimination: A case study of the Pinus mugo complex. Comptes Rendus Biologies, 340, 339-348,
DOI: 10.1016/.crvi.2017.06.002

IF2017 = 1,313; IFsy = 1,33; MNiSW,;7 = 30 pkt

Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na opracowaniu koncepcji i zaplanowaniu przebiegu
eksperymentow, zebraniu materialu roslinnego, przeprowadzeniu czesci analiz genetycznych,
interpretacji wynikow badan, napisaniu manuskryptu oraz kierowaniu projektem, w ramach ktorego
powstata praca. Autor korespondencyjny. Moj udzial procentowy szacuje na 65%.

3) Celinski K, Kijak H, Barylski J, Grabsztunowicz M, Wojnicka-Péttorak A, Chudzinska E. 2017.

Characterization of the complete chloroplast genome of Pinus uliginosa (Neumann) from the Pinus

mugo complex. Conservation Genetics Resources, 9,209-212, DOI: 10.1007/s12686-016-0652-6
IF2017 = 0,742; 1Fsy = 1,265 MNiSW,;7 = 20 pkt
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Moj wklad w powstanie tej pracy polegal na opracowaniu koncepcji i zaplanowaniu przebiegu
eksperymentow, zebraniu materiatu roslinnego, przeprowadzeniu analiz genetycznych, interpretacji
wynikow badan, napisaniu manuskryptu oraz kierowaniu projektem, w ramach ktorego powstata
praca. Autor korespondencyjny. Moj udzial procentowy szacuje na 65%.

4) Celinski K, Bonikowski R, Wojnicka-Pottorak A, Chudzinska E, Malinski T. 2015. Volatiles as
chemosystematic markers for distinguishing closely related species within the Pinus mugo complex.
Chemistry and Biodiversity, 12,1208-1213, DOI: 10.1002/cbdv.201400253

IF3015 = 1,444; IFsy = 1,624; MNiSWy17; = 25 pkt

Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na opracowaniu koncepcji i zaplanowaniu przebiegu
eksperymentow, interpretacji wynikow badan, napisaniu manuskryptu oraz kierowaniu projektem,

w ramach ktorego powstata praca. Autor korespondencyjny. Moj udzial procentowy szacuje na
70%.

5) Bonikowski R, Celinski K, Wojnicka-Pottorak A, Malinski T. 2015. Composition of essential
oils isolated from the needles of Pinus uncinata and P. uliginosa grown in Poland. Natural Product
Communications, 10, 371-373

IF3015 = 0,884; IFsy = 0,899; MNiSWy; = 20 pkt

Moj wktad w powstanie tej pracy polegal na opracowaniu koncepcji i zaplanowaniu przebiegu
eksperymentow, interpretacji wynikow badan, uczestniczeniu w pisaniu manuskryptu oraz
kierowaniu projektem, w ramach ktorego powstata praca. Mdj udzial procentowy szacuje na 60%.

6) Celinski K, Zbrankova V, Wojnicka-Pottorak A, Chudzinska E. 2015. Biogeography and

evolutionary factors determine genetic differentiation of Pinus mugo (Turra) in the Tatra Mountains

(Central Europe). Journal of Mountain Science, 12, 549-557, DOI: 10.1007/s11629-014-3028-y
IF2015 = 1,017; IFsy = 1,335 MNiSW,;7 = 20 pkt

Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na opracowaniu koncepcji i zaplanowaniu przebiegu
eksperymentow, zebraniu materiatu roslinnego do badan, przeprowadzeniu wybranych analiz
genetycznych, interpretacji wynikow badan, napisaniu manuskryptu oraz kierowaniu projektem,

w ramach ktorego powstata praca. Autor korespondencyjny. Moj udzial procentowy szacuje na
80%.

Podsumowujac méj udzial w szesciu pracach zgloszonych jako osiagniecie naukowe:

we wszystkich pracach moéj udziat w ich powstaniu byt znaczacy i wigkszosciowy (od 60 do 80%,
srednio 68%). W pieciu pracach jestem zardwno autorem pierwszym jak i korespondencyjnym. W
jednej pracy jestem autorem drugim. Odpowiadalem za koncepcj¢ przeprowadzanych badan,
formulowalem hipotezy badawcze, planowatem metody, zbieralem materiat do badan,
przeprowadzatem analizy, interpretowatem uzyskane wyniki, a takze pisatem i przygotowywatem
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prace do druku. Wszystkie prace zgloszone jako moje osiggniecie naukowe finansowane byty z
projektu badawczego, ktorego bylem kierownikiem i gtownym wykonawca.

Ogolem za osiagniecie: IF = 6,096; 1Fsy = 7,287; MNiSW,; = 135 pkt
Cytowane (Web of Science/Scopus/Google Scholar): 22/23/26

¢) omdwienie celu naukowego/artystycznego ww. pracy/prac i osiggnietych wynikow wraz z
omoéwieniem ich ewentualnego wykorzystania.

Wprowadzenie i cel naukowy podjetych prac

Rodzaj Pinus L. obejmuje ponad sto gatunkéw sosen, ktore wystepuja gtownie na potkuli
poéinocnej w strefie klimatu umiarkowanego. Przedstawiciele tego rodzaju majg duze znaczenie tak
ekonomiczne - jako zrédto drewna, pulpy drzewnej czy zywicy sosny; jak 1 ekologiczne - jako
wazny a czasami dominujagcy komponent wielu zbiorowisk roslinnych. Niektore blisko
spokrewnione ze sobg sosny grupuje si¢ w wigksze jednostki zwane kompleksami (zespotami) a
jednymi z najbardziej znanych sg te skupione wokoét sosny wydmowej (Pinus contorta Dougl. ex
Loud.) i sosny Banksa (Pinus banksiana Lamb.) [1], sosny alepskiej (Pinus halepensis Mill.) [2],
sosny wiotkiej (Pinus kesiya Royle ex Gordon) [3] czy kosodrzewiny (Pinus mugo Turra) [4].

Kompleks Pinus mugo, znany takze jako zespo6t europejskich sosen gorskich, obejmuje
ponad sto taksonow w rdéznych rangach [4]. Przedstawiciele tego kompleksu porastajg
najwazniejsze pasma gorskie Europy, tj. Pireneje, Alpy czy Karpaty [5]. Badania dotyczace tego
kompleksu od lat stanowig spore wyzwanie dla naukowcow, gdyz wystepuje tutaj wyjatkowo duze
nagromadzenie ciekawych, lecz zlozonych problemow badawczych, tj.: 1) duza zmienno$¢
morfologiczna osobnikow, ktora utrudnia ich prawidtowg identyfikacje taksonomiczng; 2) wymiana
genow migdzy blisko spokrewnionymi taksonami, ktéora prowadzi do powstawania osobnikow
mieszancowych o fenotypach posrednich miedzy fenotypami rodzicielskimi, a takze do erozji
genetycznej taksondéw chronionych; 3) nieznane, dyskusyjne badz niejasne pochodzenie i ranga
wielu taksonow, czy wreszcie 4) obecno$¢ w literaturze wielu réznych nazw - synonimow,
odnoszacych si¢ (prawdopodobnie) do tego samego taksonu.

Najbardziej znani przedstawiciele kompleksu Pinus mugo to Pinus mugo Turra
(kosodrzewina), Pinus uncinata Ramond (sosna hakowata) oraz Pinus uliginosa Neumann (sosna
btotna). W zalezno$ci od autora i opracowania, te trzy sosny funkcjonujg albo jako odrebne gatunki,
albo jako podgatunki [4,5,6]. Pinus mugo to $redniej wielkosci krzew (1-2 m) o dlugich i
poktadajacych si¢ gateziach z symetrycznymi szyszkami wystepujacy glownie we wschodniej
czesci Alp 1 w Karpatach [7], podczas gdy Pinus uncinata to $redniej wielko$ci drzewo (12-20 m) z
wyprostowanym pniem i silnie asymetrycznymi szyszkami, wystepujace przewaznie w zachodnich
Alpach 1 w Pirenejach [8]. Z kolei Pinus uliginosa - to jeden z najbardziej enigmatycznych i
kontrowersyjnych taksonéw nalezacych do tego kompleksu [9]. Sosna ta jest do$¢ zmienna
morfologicznie i moze by¢ zar6wno $redniej wielkosci krzewem (zwykle jednak duzo wyzszym niz
Pinus mugo) lub mono-, oligo-, lub polikormicznym drzewem z asymetrycznymi szyszkami [5,10].
Wystepuje jedynie na terenie Europy Centralnej na kilku matych i izolowanych stanowiskach,
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bedacych gléwnie torfowiskami. W literaturze naukowej sosna btotna (Pinus uliginosa) funkcjonuje
takze jako m.in. Pinus rotundata, Pinus % rotundata, Pinus mugo ssp. rotundata, Pinus uncinata
var. rotundata czy Pinus x rhaetica, pod ktorg w Polsce jest chroniona [11]. Po raz pierwszy sosna
btotna opisana zostata na Wielkim Torfowisku Batorowskim w Polsce w 1837 roku [12], na ktorym
wystepuje do dzisiaj. Aktualnie najpowazniejsze zagrozenie dla sosny btotnej stanowi zly stan
zdrowotny drzew [13], stabe naturalne odnowienia oraz ryzyko zanieczyszczenia puli genowej
sosny btotnej w wyniku niekontrolowanej wymiany gendéw z sosng zwyczajng (Pinus sylvestris L.) 1
kosodrzewing (Pinus mugo Turra) [14,15]. Kosodrzewina i sosna hakowata, odpowiednio jako
Pinus mugo 1 Pinus uncinata, zostaly sklasyfikowane przez Miedzynarodowa Uni¢ Ochrony
Przyrody (IUCN, ang. international union for conservation of nature) jako taksony najmniejszej
troski (LC, ang. least concern), natomiast sosna blotna jako Pinus mugo ssp. rotundata jest
taksonem zagrozonym (EN, ang. endangered).

Literatura naukowa dotyczaca kompleksu Pinus mugo jest bardzo obszerna i wielowatkowa.
Wséréd badan najliczniej reprezentowane sa te dotyczace: a) charakterystyki zmienno$ci
morfologicznej, anatomicznej 1 genetycznej poszczegoélnych taksonéw nalezacych do tego
kompleksu [16,17,18,19,20,21,22,23,24]; b) poszukiwania 1 charakterystyki —markeréw
molekularnych wykorzystywanych w opisie struktury genetycznej [7]; c) analizy procesoéw
hybrydyzacji i introgresji [15,25,26,27] czy d) ustalania wzajemnych relacji miedzy taksonami w
ramach kompleksu [28,29,30].

Pomimo tak szeroko prowadzonych badan z zastosowaniem rdéznorodnych podejsé,
problemy dotyczace identyfikacji, pochodzenia, odrgbno$ci taksonomicznej i wzajemnych relacji
miedzy Pinus mugo, Pinus uncinata, Pinus uliginosa 1 Pinus X rhaetica pozostaja nadal
nierozwigzane.

Dlatego tez w prowadzonych przeze mnie badaniach, zastosowatem podejscia i metody,
ktore do tej pory albo nie byly stosowane w ogole w analizie przedstawicieli kompleksu Pinus
mugo, albo stosowano je tylko w odniesieniu do wybranych taksonow.

Podjete prace mialy na celu: 1) analizg i charakterystyke sktadu zwigzkow lotnych i olejkoéw
eterycznych izolowanych z igiel wybranych taksonéw z kompleksu Pinus mugo; 2) opracowanie
diagnostycznych markeréw chemotaksonomicznych przydatnych do rozrozniania i identyfikacji
Pinus mugo, Pinus uncinata 1 Pinus uliginosa; 3) okres$lenie poziomu polimorfizmu genetycznego
osmiu regionéw barkodowych chloroplastowego DNA na réznych poziomach taksonomicznych i
wytypowanie regionu najbardziej zmiennego; 4) oceng efektywnos$ci stosowania wspomnianych
wyzej oSmiu regiondow do identyfikacji mniej lub bardziej odleglych filogenetycznie gatunkow w
rodzinie Pinaceae, a w szczegbdlnosci blisko spokrewnionych taksonow w kompleksie Pinus mugo;
5) poznanie i1 scharakteryzowanie petnej sekwencji genomu chloroplastowego Pinus uliginosa; 6)
dostarczenie nowych danych cytogenetycznych na temat cech kariotypowych 1 zawartosci DNA dla
Pinus uliginosa i Pinus x rhaetica; 7) okreslenie poziomu i wzorca rozmieszczenia zroznicowania
genetycznego populacji Pinus mugo pochodzacych z réznych siedlisk w Tatrach w oparciu o analizg
polimorfizmu markeréw migdzymikrosatelitarnych.
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Warto podkresli¢, ze w wigkszosci prowadzonych przeze mnie badan, analizowany materiat
ro$linny pochodzit z tych samych osobnikow. Jest to szczegOlnie cenne, gdyz umozliwia
przeprowadzenie w przysztosci kompleksowych badan porownawczych.

Wstepne zalozenia oraz ogolny zarys badan

Chemotaksonomia wykorzystuje rozne dane chemiczne w celu ulepszenia systematyki
organizméw zywych. W badaniach taksonomicznych wyniki chemiczne przestaja by¢ traktowane
tylko jako wyniki uzupeiniajace badz dodatkowe, a coraz czgsciej zaczynaja petni¢ role wiodaca
[31]. Dane literaturowe wskazuja jednoznacznie, ze zastosowanie metabolitow wtornych pozwala
nie tylko na rozrdznienie poszczegdlnych gatunkow czy podgatunkéw [32,33,34] lecz takze na
identyfikacje¢ osobnikoéw mieszancowych [35].

Majac na uwadze wysoka przydatno$¢ metabolitow wtdrnych w chemotaksonomii oraz brak
tego typu danych dla kompleksu Pinus mugo, postanowilem: 1) okresli¢ profil ilosciowy i
jakosciowy zwiazkow lotnych (ang. volatiles) izolowanych z igiet Pinus uncinata, Pinus uliginosa 1
Pinus mugo, oraz 2) na podstawie uzyskanych wynikéw wytypowaé diagnostyczne markery
chemotaksonomiczne przydatne do identyfikacji tych taksonéw. W przypadku kompleksu Pinus
mugo takie podejscie chemotaksonomiczne nie byto do tej pory stosowane. Kompozycje zwigzkow
lotnych izolowanych z igiet sosnowych, zdecydowalem si¢ ustali¢ w oparciu o metodg
mikroekstrakcji z fazy nadpowierzchniowej do fazy statej/stacjonarnej (HS-SPME, ang. head space-
solid phase microextraction), a nastgpnie przeprowadzajac analiz¢ jako$ciowg i iloSciowa z
wykorzystaniem chromatografii gazowej sprz¢zonej ze spektrometrem mas (GC/MS, ang. gas
chromatography/mass spectrometry). HS-SPME jest metoda unikatowg i1 polecang szczeg6lnie w
badaniach gatunkéw chronionych lub zagrozonych, gdyz nie wymaga duzej ilo$ci materiatu i jest
catkowicie nieinwazyjna [36]. Przydatno$¢ potaczenia metody ekstrakcji HS-SPME z analizg GC/
MS do szybkiej izolacji i1 identyfikacji roznych zwigzkéw lotnych zostata udowodniona w wielu
wczesniej prowadzonych badaniach [36,37,38]. Sktad olejkéw eterycznych (ang. essential oils)
izolowanych z igiel Pinus uncinata 1 Pinus uliginosa ustalitem dla tych taksonow stosujac
standardowg metod¢ izolacji przez hydrodestylacje, a nastgpnie przeprowadzitem analize z
wykorzystaniem chromatografii gazowej sprzezonej ze spektrometrem mas.

Identyfikacje taksonomiczng mozna prowadzi¢ nie tylko dzigki analizie metabolitow
wtornych ale takze wykorzystujac w tym celu sekwencje nukleotydowa DNA. Jedng z bardziej
popularnych w ostatnim czasie metod identyfikacji materiatu biologicznego jest barkoding DNA.
Metoda ta polega na analizie pojedynczego regionu DNA lub kombinacji wielu roznych regionow
DNA zlokalizowanych w genomie badanego obiektu [39,40]. Jest to powszechnie stosowana,
szybka 1 skuteczna procedura identyfikacji, dyskryminacji 1 odkrywania nowych gatunkow.
Efektywnos¢ (skuteczno$¢) metody barkodingu DNA zalezy jednak w duzej mierze od
analizowanego regionu, rodzaju badanego organizmu a takze od wielkosci 1 kompletnosci baz
danych sekwencyjnych [41]. U roslin wskaznik dyskryminacji gatunkowej wynosi ok. 70% w
przypadku okrytozalazkowych [42], a tylko 32% w przypadku nagonasiennych [40]. Zdecydowana
wiekszo§¢ badan taksonomicznych roslin prowadzonych metoda barkodingu DNA dotyczyta
filogenetycznie odlegtych okrytozalazkowych, dla ktorych wskaznik dyskryminacji gatunkowej jest
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stosunkowo wysoki. Natomiast niewiele wiadomo na temat efektywnosci stosowania barkodingu
DNA do dyskryminacji blisko spokrewnionych gatunkéw (m.in. drzew iglastych) i prowadzenia
badan na nizszym poziomie taksonomicznym, tj. gatunek czy podgatunek. Poniewaz metoda
barkodingu DNA nie byla do tej pory szerzej stosowana w analizie kompleksu Pinus mugo
przeprowadzone przeze mnie badania obejmowaly: 1) sekwencjonowanie o$miu regiondw
barkodowych chloroplastowego DNA u osobnikow Pinus mugo, Pinus uncinata i Pinus uliginosa w
celu uzupehienia istniejagcej bazy danych barkodowych (GenBank); 2) okreslenie ich poziomu
polimorfizmu genetycznego i efektywnosci w identyfikacji taksonéw na réznych poziomach, tj.
rodzaj, podrodzaj oraz kompleks Pinus mugo; 3) uzyskanie lepszego wgladu w zwiazki
taksonomiczne w obrgbie kompleksu Pinus mugo oraz 4) oceng, ktory z analizowanych regionow
barkodowych chloroplastowego DNA mogltby by¢ pomocny w rozwigzywaniu podobnych
probleméw taksonomicznych w innych kompleksach sosnowych.

Poniewaz zastosowanie metody barkodingu DNA nie zawsze gwarantuje identyfikacje
wszystkich analizowanych taksonéw, postanowitem dodatkowo zsekwencjonowaé caly genom
chloroplastowy Pinus uliginosa. Publikacja petnej sekwencji genomu chloroplastowego Pinus
uliginosa nie tylko otwiera droge do dalszego poszukiwania markeréw diagnostycznych dla
przedstawicieli kompleksu Pinus mugo czy prowadzenia bardziej zaawansowanych analiz
filogenetycznych i genomicznych, ale takze pozwala zastosowaé w przysztosci cata sekwencje
genomu chloroplastowego, jako tzw. superbarkod DNA [43]. Koncepcja dotyczaca wykorzystania
nie jednego czy nawet kilku wybranych rejonéw do identyfikacji taksondéw, a wilasnie catlej
sekwencji genomu chloroplastowego, jako tzw. superbarkodu, zyskuje ostatnio coraz wigcej
zwolennikow, gtéwnie z uwagi na spadajacy koszt prowadzenia tego typu analiz.

W badaniu zalezno$ci filogenetycznych i systematycznych sosen bardzo przydatne sa takze
techniki cytogenetyczne [44]. Dane dotyczace zawartosci DNA, uzyskane dzigki cytometrii
przeptywowej, stanowi¢ moga nie tylko specyficzny dla danego gatunku marker, ale takze pomoc
w zrozumieniu dynamiki ewolucji genomu [45]. Dane cytogenetyczne, w ktorych obiektem badan
byli przedstawiciele kompleksu Pinus mugo, sa stosunkowo skape 1 obejmuja gltéwnie wyniki
uzyskane dla Pinus mugo 1 Pinus uncinata [44]. Dlatego zdecydowalem si¢ na podje¢cie badan w
tym zakresie i uzupekienie dotychczasowego stanu wiedzy o nowe wyniki uzyskane dla innych
przedstawicieli tego kompleksu. Analiz¢ cech kariotypowych i1 zawarto§ci DNA przeprowadzitem
dla Pinus uliginosa i Pinus % rhaetica, dla ktorych takiego opracowania cytogenetycznego jeszcze
nie byto.

Niektorzy badacze wskazuja, ze czynniki geograficzne determinuja nie tylko zwiazki
genetyczne migdzy taksonami w obrebie kompleksu Pinus mugo na terenie Europy Zachodniej lecz
moga takze wplywaé na strukture genetyczng populacji kosodrzewiny w Europie Srodkowej
[22,46]. Postanowitem przyjrze¢ si¢ blizej temu zagadnieniu na styku genetyki i ekologii, analizujac
poziom 1 Wwzorzec rozmieszczenia zréznicowania genetycznego populacji  Pinus mugo
pochodzacych z réznych siedlisk w Tatrach. Charakterystyki struktury genetycznej tych populacji
dokonatem w oparciu o analiz¢ polimorfizmu markeréw mig¢dzymikrosatelitarnych, ISSR (ang.
inter simple sequence repeats). Markery te, do tej pory w badaniach Pinus mugo nie byt stosowane.
Umozliwiajg one, w przeciwienstwie do markerow mikrosatelitarnych, SSR (ang. simple sequence
repeats), analiz¢ calego genomu, a nie tylko wybranych rejondw powtdrzonych. Moja glowna
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hipoteza badawcza zakladata, ze populacje Pinus mugo z tego samego pasma gorskiego, ale
pochodzace z dwoch réznych typow siedlisk, reprezentuja rdzne klastry genetyczne.

Wyniki przeprowadzonych badan wraz z interpretacja i dyskusjg

Analiza skladu zwigzkéw lotnych igiet Pinus uncinata, Pinus uliginosa 1 Pinus mugo
wykazata obecnos¢ w sumie 42 zwigzkow, sposrod ktorych gtownymi sktadnikami byty a-pinen, o-
3-karen i octan bornylu, stanowigce odpowiednio 39,3%; 40,1% oraz 48,1% skitadu. W przedziale
zawartosci od 0,5% do 10% wystgpowato jeszcze siedemnascie innych sktadnikow lotnych.
Uzyskane przeze mnie wyniki sa zblizone do tych wcze$niej publikowanych dla ré6znych gatunkéw
sosen, gdzie gtownym skladnikiem takze jest a-pinen. Z drugiej jednak strony, wystgpity pewne
réznice w pordwnaniu do wczesniej uzyskanych wynikow dla Pinus mugo [47,48]. Roznice te
moga jednak wynika¢ zarowno z odmiennego polozenia geograficznego analizowanych osobnikow
jak 1 zajmowanego przez nie siedliska. Wplyw na uzyskane wyniki mogla mie¢ takze zastosowana
przeze mnie metoda ekstrakcji — HS-SPME, zamiast powszechniej stosowanej metody
hydrodestylacji. Byl to jednak wybor w peini $wiadomy z uwagi na ograniczong dostgpnosé
materiatu ros$linnego do badan.

Znaczace roznice jakosciowe 1 iloSciowe migdzy analizowanymi trzema taksonami z
kompleksu Pinus mugo zidentyfikowatem dla nastgpujacych szesciu lotnych zwigzkow: 6-3-karen,
(E)-B-ocymen, linalol, octan bornylu, germakren D, 6-amorfen. Uzyskane wyniki jednoznacznie
wskazuja, ze zwiazki te moga by¢ wykorzystywane jako markery chemotaksonomiczne do
identyfikacji taksonow w obre¢bie kompleksu Pinus mugo, a takze stanowia dodatkowe cechy
(determinanty) diagnostyczne dla danego taksonu. | tak: Pinus uncinata rdznita si¢ od Pinus
mugo 1 Pinus uliginosa w zawarto$ci d-3-karen, (E)-B-ocymen i germakrenu D, natomiast Pinus
uliginosa réznita si¢ od Pinus mugo i Pinus uncinata gldwnie w zawarto$ci octanu bornylu.
Wreszcie Pinus mugo rozni si¢ od Pinus uliginosa 1 Pinus uncinata w obecnosci linalolu 1 6-
amorfenu. Te dwa zwigzki wystgpowaly tylko w zwigzkach lotnych izolowanych z igiel Pinus
mugo.

Usrednione profile chemiczne gtownych zwigzkéw lotnych (z zawarto$cia powyzej 5%) w
igtach poddanych analizie sosen ksztaltujg si¢ nastgpujaco: dla Pinus uncinata o-pinen >>> octan
bornylu > kamfen = B-felandren = limonen = myrcen > (E)-B-ocymen = (E)-kariofilen; dla Pinus
uliginosa 6-3-karen >> a-pinen >> (E)-kariofilen = germakren D = B-felandren = terpinolen; dla
Pinus mugo a-pinen > §-3-karen >> octan bornylu > (E)-kariofilen = germakren D = terpinolen’.

Profile te sq specyficzne dla analizowanych taksonow i moga by¢ stosowane jako
diagnostyczne markery (klucze) chemosystematyczne do identyfikacji Pinus mugo, Pinus
uncinata i Pinus uliginosa.

Analiza skladu olejkow eterycznych izolowanych metoda hydrodestylacji z igiet Pinus
uncinata 1 Pinus uliginosa rosnacych na terenie Polski ujawnita z kolei obecno$¢ w sumie 53 oraz
76 sktadnikow, odpowiednio. Gléwnymi skladnikami olejkéw eterycznych Pinus uncinata bylty
monoterpeny i octan bornylu, ktore razem stanowily okolo 30% (46,3g /100 g) podczas gdy u

1Znaczenie poszczegdlnych symboli przy wyrazaniu roznic w zawartosciach procentowych: 0,1-1% (=); 1,1-5% (>);
5,1-15,0% (>>); wigcej niz 15,1% (>>>).



Autoreferat dr inz. Konrad Celinski

Pinus uliginosa monoterpeny i seskwiterpeny stanowily mniej wiecej po 40% zawartoSci.
Octan bornylu i a-pinen stanowil glowne skladniki obu olejkow eterycznych. W skladzie
olejku z igiel Pinus uncinata wystepowal takze limonen, kamfen, myrcen oraz (E)-p-kariofilen,
podczas gdy w olejku Pinus uliginosa 6-3-karen, (E)-B-kariofilen, germakren D, -kadinen,
germakren D-4-ol i a-kadinol. Wyniki dotyczace skladéw izolowanych z igiel zwiazkow
lotnych oraz olejkow eterycznych dla Pinus uliginosa i Pinus uncinata s pierwszymi
doniesieniami na ten temat dla tych taksonéw. Szczegdty dotyczace przeprowadzonych przeze
mnie analiz oraz uzyskanych wynikow zawarte sa w pracach 4 i 5, znajdujacych si¢ w zalaczniku 4.

W przeciwienstwie do przeprowadzonych przeze mnie analiz chemotaksonomicznych, ktore
umozliwily rozroéznienie Pinus mugo, Pinus uncinata 1 Pinus uliginosa, zastosowanie metody
barkodingu DNA do identyfikacji genetycznej tych samych taksonow nie przyniosto juz tak
jednoznacznych i oczywistych wynikow, jakich mozna by si¢ po tej tak powszechnie stosowanej
metodzie spodziewac.

Osiem poddanych analizie regionéw barkodowych chloroplastowego DNA zostalo starannie
wyselekcjonowanych tak, aby reprezentowaty zaré6wno uznane i powszechnie stosowane regiony
rdzeniowe, regiony kandydujace oraz inne, dodatkowe i wysoce zmienne regiony.

Sposrod  wytypowanych regionéw najwyzszy poziom polimorfizmu genetycznego
wykazywal ycfl. Prawie 40% calkowitej dlugosci jego sekwencji bylo zmienne. Wynik ten
przetozyl si¢ bezposrednio na duza moc dyskryminacyjng tego regionu. Pozostale regiony
uzupehiajace, tj. ycf2 1 trnH-psbA charakteryzowaly si¢ znacznie nizszym poziomem polimorfizmu
genetycznego. Uzyskane wyniki wyraznie wskazuja, ze badane trzy potencjalne i
uzupelniajace regiony barkodowe wykazuja bardzo duzy potencjal w zakresie dyskryminacji
gatunkow w rodzinie Pinaceae oraz, ze regiony ycfl + ycf2 lub ich kombinacje np. ycfI lub
yef2 razem z trnH-psbA, moga by¢ z powodzeniem stosowane jako nowy dwuregionowy
barkod DNA i skutecznie uzupelnia¢ (lub nawet z czasem zastapic¢) uniwersalny i powszechnie
stosowany, aczkolwiek w tym badaniu niezbyt zmienny, barkod dwuregionowy (matK + rbcL).

Szczegdtowe analizy prowadzone na poziomie rodzajow wykazaly, ze rodzaje Picea i
Pinus ro0znia si¢ znacznie poziomem polimorfizmu genetycznego w badanych regionach
barkodowych, a co za tym idzie efektywno$é¢ poszczegolnych regionow barkodowych w
identyfikacji gatunkow jest rozna i zalezy od rozpatrywanego rodzaju. W rodzaju Picea
kolejnos¢ regionéw barkodowych wg ich malejacej efektywnos$ci przedstawia si¢ nastgpujaco: ycf2
> rbcl > trnH-psbA > rpl20-rpsl8 > trnL-trnF > ycfl = trnV > matK, podczas gdy dla rodzaju
Pinus jest to odpowiednio: ycfl > ycf2 > trnH-psbA > rpl20-rps18 > matK = trnL-trnF > rbcL >
trnV.

Na poziomie podrodzaju, najbardziej polimorficznymi regionami byly ycfl w
podrodzaju Strobus oraz ycf2 w podrodzaju Pinus. Szczegélowe pordéwnanie uzyskanych
wynikow pozwolilo stwierdzié, ze u Pinaceae regiony ycfI i ycf2 ewoluowaly od dwoch do
pieciu razy szybciej niz region matK i od czterech do dziesi¢ciu razy szybciej niz regiony trnV i
rbcL. Podsumowujac te wyniki mozna stwierdzi¢, ze podrodzaj Strobus jest znacznie bardziej
zroznicowany genetycznie niz podrodzaj Pinus, a rodzaj Pinus jest bardziej zréznicowany niz
rodzaj Picea.
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O ile analizowane regiony byly wysoce polimorficzne na réznych poziomach
taksonomicznych, tj. rodzaj (Picea i Pinus) czy podrodzaj (Pinus i Strobus) 1 dzigki nim mozna
bylo bez wigkszego problemu zidentyfikowaé czternascie gatunkéw szpilkowych z rodziny
Pinaceae, o tyle blisko spokrewnionych taksonéw z kompleksu Pinus mugo przy ich pomocy
rozroznic¢ nie mozna.

Pomimo analizy sekwencji o tacznej dlugosci ponad szesciu tysigcy nukleotydéw nie
zidentyfikowalem zadnych roznic genetycznych pomie¢dzy blisko spokrewnionymi Pinus
uncinata, Pinus mugo i Pinus uliginosa. Brak roznic moze wynika¢ zardwno z ich niedawne;j
dywergencji, procesOw hybrydyzacji i introgresji, jak i niskiego tempa mutacji analizowanych
region6w barkodowych w tym konkretnym kompleksie. Na podstawie uzyskanych wynikow nie
mozna jednoznacznie rozstrzygnac czy taksony te reprezentuja ten sam pojedynczy gatunek
(by¢ moze z dwoma lub trzema taksonami na poziomie podgatunku), czy stanowia jednak
odrebne gatunki. Na t¢ ostatnia mozliwo$¢ wskazuja zardwno uzyskane przeze mnie wyniki
chemotaksonomiczne, jak i wyniki innych analiz dotyczacych ewolucji flawonowe;.

Przeprowadzone przeze mnie badania trzech przedstawicieli kompleksu Pinus mugo sa
pierwszym tak kompleksowym opracowaniem z wykorzystaniem metody barkodingu DNA.
Szczegodty dotyczace przeprowadzonych przeze mnie analiz oraz uzyskanych wynikéw zawarte sg
w pracy 2, znajdujacej si¢ w zatgczniku 4.

Poniewaz zastosowanie o$miu regionéw barkowych chloroplastowego DNA nie pozwolito
na rozréznienie trzech blisko spokrewnionych taksonow z kompleksu Pinus mugo, postanowitem
rozszerzy¢ zakres prowadzonych badan o sekwencjonowanie catego genomu chloroplastowego
Pinus uliginosa oraz jego pelna charakterystyke.

Kompletny genom chloroplastowy Pinus uliginosa ma dlugos¢ 119,877 pz. Ogoélna
zawartos$¢ par G + C wynosi 38,5% 1 jest zblizona do warto$ci notowanych dla genoméw innych
przedstawicieli z rodziny Pinaceae. Genom chloroplastowy Pinus uliginosa zawiera lacznie 112
przewidywanych genéw funkcjonalnych, w tym 73 geny kodujace biatka, 4 rybosomalne RNA
(rRNA) i 35 genéw transportowego RNA (tRNA). Pie¢ genow tRNA zostalo zduplikowanych
od dwoch (trnF-GAA, trnH-GUG, trnS-GCU i trnV-GAC) do czterech razy (&rnM-CAU). Sze$¢
genow (petB, petD, atpF, rpl2, rpll6, rpoCl) i szeS¢ genow tRNA zawiera jeden intron, podczas
gdy jeden gen (ycf3) zawiera dwa introny. W chloroplastowym genomie Pinus uliginosa nie
stwierdzilem obecnos$ci duzych powtorzen odwroconych (IR, ang. inverted repeats).

Publikacja pelnej sekwencji genomu chloroplastowego Pinus uliginosa dostarcza
przydatnych i obszernych zasobéw genomowych do dalszych badan nad opracowywaniem
markerow taksonomicznych w kompleksie Pinus mugo, otwiera takzie droge do analizy
procesow hybrydyzacji i introgresji w tym kompleksie, charakteryzowania roéznorodnosci
genetycznej Pinus uliginosa i skuteczniejszego prowadzenia ochrony pul genowych tego
zagrozonego taksonu.

Kompletny genom chloroplastowy Pinus uliginosa moze by¢é takze w przyszlosci
wykorzystany w calosci jako tzw. superbarkod DNA. Wedhug niektorych badaczy koncepcja
zastosowania takiego superbarkodu DNA ma ogromny potencjal w zakresie dyskryminacji
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taksonow, szczegdlnie tych blisko spokrewnionych, dla ktorych zaden z pojedynczych regiondow
barkodowych lub ich r6Zznych kombinacji nie ma wystarczajacej rozdzielczosci [43].

Zsekwencjonowany i scharakteryzowany przeze mnie genom chloroplastowy Pinus
uliginosa jest pierwsza pelna i kompletng sekwencja genomu chloroplastowego
przedstawiciela kompleksu Pinus mugo, dostepna w bazie GenBank. Szczegély dotyczace
przeprowadzonych przeze mnie analiz oraz uzyskanych wynikow zawarte sag w pracy 3, znajdujace;j
si¢ w zalaczniku 4.

Do ustalania wzajemnych relacji taksonomicznych pomigdzy blisko spokrewnionymi
sosnami wykorzysta¢ mozna takze ilosciowe (dtugo$¢ chromosomu, wskazniki asymetryczne) i
jako$ciowe (prazki C) dane cytogenetyczne oraz dane dotyczace wielkosci genomu. Tym bardzie;,
ze w rodzaju Pinus zawarto$¢ DNA jest powigzana z pozycja taksonomiczng [49].

Wykorzystujac jadra komorkowe wyizolowane ze Swiezych igiel sosnowych oraz lisci
Vicia faba jako wzorzec wewnetrzny, oszacowalem zawarto$S¢ DNA dla Pinus sylvestris i Pinus
mugo na odpowiednio, 46,3 + 0,12 pg oraz 46,41 + 0,23 pg. Wartos$ci te roznig si¢ nieznacznie od
wczesniej publikowanych dla tych taksonéw. Jednakze, na szacowang zawarto§¢ DNA w genomie
jadrowym ro$lin wptyw moga mie¢ zarowno warunki wzrostu jak i typ zastosowanego wzorca.
Zawartos¢ DNA dla Pinus uliginosa i Pinus % rhaetica, ktora okreslona zostala dla tych
taksonow po raz pierwszy, wynosila odpowiednio 46,48 + 0,18 pg oraz 46,41 = 0,22 pg.
Podstawowa liczba chromosomow jest taka sama dla wszystkich czterech badanych taksonow
(2n = 2x = 24), a ich kariotypy maja podobna morfologi¢. Szczegdtowej analizie poddalem
podstawowe parametry liczbowe, tj. dlugo$¢ chromosomu, indeks centromerowy oraz wskazniki
asymetryczne. Liczba przewezen wtornych (SC, ang. secondary constriction) wydaje si¢ by¢
jedna z najwazniejszych cech kariologicznych, ktora réznicuje badane taksony. Najwiekszg
liczbe przewezen wtornych (SC) zaobserwowalem u Pinus x rhaetica (8), a najmniejsza w
przypadku Pinus mugo i Pinus uliginosa (5). Liczba przewezen wtornych u Pinus sylvestris
wynosila siedem.

W Swietle uzyskanych wynikéow wydaje sie, ze Pinus uliginosa i Pinus X rhaetica
reprezentuja dwa rdézne taksony, a ich nazwy nie powinny by¢ stosowane wymiennie jako
synonimy. Jednakze, aby moc jednoznacznie okresli¢ status taksonomiczny analizowanych
przedstawicieli kompleksu Pinus mugo, niezbedne jest przeprowadzenie dodatkowych analiz
laczacych techniki molekularne 1 cytogenetyczne. Opublikowane przeze mnie dane
cytogenetyczne na temat cech kariotypowych i zawarto$ci DNA dla Pinus uliginosa i Pinus x
rhaetica sq pierwszymi doniesieniami na ten temat w literaturze da tych taksonow. Szczegoty
dotyczace przeprowadzonych przeze mnie analiz oraz uzyskanych wynikow zawarte sg w pracy 1,
znajdujacej si¢ w zalgczniku 4.

Ostatnim zagadnieniem zwigzanym z moim osiagni¢ciem byla analiza poziomu i wzorca
rozmieszczenia zroznicowania genetycznego populacji Pinus mugo pochodzacych z réznych
siedlisk w Tatrach. Charakterystyke struktury genetycznej tych populacji dokonalem w
oparciu o analize¢ polimorfizmu markeréw miedzymikrosatelitarnych (ISSR), ktére do tej
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pory w badaniach Pinus mugo nie byl stosowane. Przeprowadzone badania wykazaty, ze
populacje kosodrzewiny w Tatrach charakteryzuje umiarkowany poziom calkowitej
réznorodnosci genetycznej (Hr = 0,263), ktéry jest porownywalny z opisanymi wczesniej
warto$ciami zréznicowania dla innych gatunkow sosen, np. Pinus squamata, Pinus sibirica, Pinus
sylvestris, Pinus koraiensis czy Pinus tabulaeformis, z zastosowaniem tego samego typu markera. Z
drugiej strony, wspélczynnik zréznicowania genetycznego miedzy populacjami Pinus mugo z
Tatr byl niespodziewanie dos$é¢ wysoki (Gsr = 0,168). Tak wysoka jego warto$¢ byla raczej
zaskakujaca, szczeg6Olnie przy braku korelacji miedzy odleglo$ciami genetycznymi i
geograficznymi. Wczesniejsze doniesienia na temat poziomu zrdznicowania genetycznego
kosodrzewiny uzyskane na podstawie analizy polimorfizmu izoenzymatycznego, nie wskazywaly
na tak wysoki poziom zréznicowania. Rdznice migdzy stwierdzonym przeze mnie i publikowanym
wczesniej poziomie polimorfizmu genetycznego dla Pinus mugo, wynika¢ moga z odmiennego
tempa mutacji poszczegolnych typow markerow molekularnych [50], ale moga by¢ takze wynikiem
dziatania warunkow $rodowiskowych. Wielu autoréw wskazuje, ze heterogenicznos¢ warunkow
ekologicznych moze bezposrednio wptywac na struktur¢ genetyczng populacji [51,52,53,54]. Nie
mozna wykluczy¢, ze takze w przypadku kosodrzewiny w Tatrach, réznorodno$¢ warunkow
srodowiskowych odegrata wazng role w réznicowaniu jej struktury genetycznej. Shuszno$¢ tego
zatozenia potwierdzajag wyniki grupowania analizowanych populacji otrzymane dwoma réznymi
metodami.

Uzyskane przeze mnie wyniki pokazaly, ze w Tatrach wystepuja dwie grupy genetyczne
Pinus mugo odpowiadajace zajmowanym przez nie dwom typom siedlisk. Wyniki te maja duze
znaczenie w konteks$cie ochrony Pinus mugo na terenie Tatrzanskiego Parku Narodowego,
sygnalizujac, ze nasiona Pinus mugo powinny by¢ zbierane zgodnie z ich geobotaniczna
lokalizacja. Szczegoty dotyczace przeprowadzonych przeze mnie analiz oraz uzyskanych wynikow
zawarte sg w pracy 6, znajdujacej si¢ w zatgczniku 4.
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PODSUMOWANIE:

Jako pierwszy opisalem sklad olejkéw eterycznych izolowanych z igiel Pinus uncinata i
Pinus uliginosa

Jako pierwszy zaproponowalem wykorzystanie skladu zwigzkéw lotnych izolowanych z
igiel Pinus mugo, Pinus uncinata i Pinus uliginosa do badan chemotaksonomicznych
kompleksu Pinus mugo

Jako pierwszy stwierdzilem wystepowanie istotnych réznic w skladzie zwigzkow
lotnych pomiedzy Pinus mugo, Pinus uncinata i Pinus uliginosa i opracowalem dla tych
taksonow diagnostyczny klucz chemotaksonomiczny umozliwiajacy ich rozroznienie

Jako pierwszy zastosowalem osiem regionow barkodowych chloroplastowego DNA do
identyfikacji genetycznej Pinus mugo, Pinus uncinata i Pinus uliginosa z kompleksu
Pinus mugo i wykazalem, ze analizowane regiony nie pozwalaja na rozrdéznienie tych
blisko spokrewnionych taksonéw

Wykazalem, ze analizowane regiony barkodowe chloroplastowego DNA roznia si¢
znacznie poziomem polimorfizmu genetycznego i efektywnoscia w dyskryminacji
poszczegolnych taksonow w rodzinie Pinaceae oraz, ze do identyfikacji taksonow w
rodzajach Pinus i Picea powinny by¢ stosowane odmienne regiony barkodowe
chloroplastowego DNA

Jako pierwszy opublikowalem pelna sekwencje¢ genomu chloroplastowego Pinus
uliginosa i dokonalem jego charakterystyki. Jest to jednoczesnie pierwsza kompletna
sekwencja genomu chloroplastowego przedstawiciela kompleksu Pinus mugo w bazie
GenBank

Jako pierwszy opisalem cechy kariotypowe i zawarto$¢ DNA dla Pinus uliginosa i Pinus
X rhaetica poszerzajac tym samym wiedz¢ cytogenetyczng na temat kompleksu Pinus mugo

Jako pierwszy zastosowalem markery miedzymikrosatelitarne do analizy poziomu i
wzorca rozmieszczenia zréznicowania genetycznego Pinus mugo w Tatrach wykazujac,
Ze populacje Pinus mugo pochodzace z réznych siedlisk reprezentuja odmienne klady
genetyczne.

Wyniki powyzszych prac zostaly przedstawione w postaci serii szesciu monotematycznych

publikacji naukowych zgloszonych jako moje osiggniecie naukowe, dwoch wygloszonych
referatow 1 trzech komunikatoéw posterowych przedstawianych na krajowych i migdzynarodowych
konferencjach.

Wszystkie prace zostaly wykonane w ramach kierowanego przeze mnie projektu

badawczego finansowanego przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego.
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5. Omoéwienie pozostalych osiggnie¢ naukowo-badawczych

Watek zwigzany z charakterystyka 1 identyfikacja genetyczno-chemotaksonomiczng
wybranych przedstawicieli kompleksu Pinus mugo, cho¢ bardzo interesujacy 1 wiodacy w mojej
dotychczasowej dziatalnosci, nie jest jedynym, ktorym zajmuje¢ si¢ w swojej pracy naukowe;.

Od wielu lat interesuj¢ si¢ takze: 1) opracowywaniem i charakterystyka réznych typow
markeréw molekularnych wykorzystywanych do identyfikacji taksonoéw, charakterystyki
zrdznicowania genetycznego czy analizy procesoOw hybrydyzacji i introgresji a takze samg analizg
struktury genetycznej roznych gatunkéw; 2) analiza struktury genetycznej samoodnawiajacej si¢
populacji sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris L.) 1 §wierka pospolitego (Picea abies L.) na terenie
Puszczy Biatowieskiej, a takze 3) biologiczng odpowiedzia sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris L.) 1
sosny czarnej (Pinus nigra Arn.) na zanieczyszczenia przemystowe.

W ramach realizacji problematyki dotyczacej zagadnienia pierwszego: a) analizowatem
wzor izoenzymatyczny Callitriche cophocarpa, Callitriche stagnalis 1 Callitriche platycarpa; b)
identyfikowalem specyficzny gatunkowo polimorfizm chloroplastowego DNA w rejonie trnV-rbcL
u sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris L.) 1 kosodrzewiny (Pinus mugo Turra), c)
charakteryzowatem zasoby genowe limby (Pinus cembra L.) z marginalnych populacji w Tatrach
pod katem ich ochrony; d) opisywatem zastosowanie markerow miedzymikrosatetlitarnych (ISSR)
do oceny zrdznicowania genetycznego iglastych; e) charakteryzowatem zrdznicowanie genetyczne
kosodrzewiny (Pinus mugo Turra) w oparciu o polgczone wyniki analiz polimorfizmu markerow
miedzymikrosatetlitarnych (ISSR) i mikrosatelitarnych (SSR); f) charakteryzowatem zr6znicowanie
genetyczne kosodrzewiny (Pinus mugo Turra) w Tatrach pod katem jej ochrony; g) poszukiwalem
specyficznego dla sosny blotnej (Pinus uliginosa Neumann) markera SCAR (ang. sequence
characterized amplified region); h) dokonalem pierwszej charakterystyki —markerow
mikrosatelitarnych jadrowego DNA u kosodrzewiny Pinus mugo Turra.

W trakcie realizacji powyzszych zagadnien wspotpracowalem z licznym gronem
naukowcodw m.in. prof. dr. hab. Witoldem Wachowiakiem (Instytut Dendrologii, Polska Akademia
Nauk), prof. dr. hab. Wiestawem Prus-Gtowackim, prof. UAM dr hab. Ewa Chudzinska, dr hab.
Aleksandra Wojnicka-Poéttorak, dr hab. Katarzyng Buczkowska-Chmielewska oraz dr hab. Aling
Baczkiewicz (Zaktad Genetyki, Instytut Biologii Eksperymentalnej, Wydzial Biologii, Uniwersytet
im. Adama Mickiewicza w Poznaniu).

Jako wykonawca aktywnie uczestniczylem w realizacji dwoch projektow badawczych
dotyczacych niektorych z wymienionych powyzej zagadnien. Kierownikiem tych projektéw byt
prof. dr hab. Wiestaw Prus-Glowacki (Zaklad Genetyki, Instytut Biologii Eksperymentalnej
Wydzial Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu).
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Wymiernym efektem realizacji powyzszego zagadnienia jest opublikowanie trzech prac
indeksowanych w JCR, trzech innych prac nieindeksowanych w JCR, dwoch rozdziatow w
monografiach, wygloszenie siedmiu referatow i prezentacja osiemnastu komunikatow posterowych
na krajowych i migdzynarodowych konferencjach naukowych (zalacznik 6).

W ramach realizacji drugiego zagadnienia dotyczacego analizy struktury genetycznej
samoodnawiajacej si¢ populacji sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris L.) 1 $wierka pospolitego (Picea
abies L.) na terenie Puszczy Bialowieskiej, §cisle wspotpracowatem w tym zakresie z dr hab
Aleksandrag Wojnicka-Poltorak i prof. UAM dr hab. Ewa Chudzinska z Zaktadu Genetyki, Instytutu
Biologii Eksperymentalnej Wydzialu Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu.
Do analizy struktury genetycznej sosny zwyczajnej i $wierka pospolitego oraz charakterystyki
zmian w tej strukturze wykorzystano bardzo obszerny material roslinny, podzielony na kilka klas
wiekowych, rézne typy markerdw molekularnych oraz zaawansowane metody statystyczne.

Jako wykonawca aktywnie uczestniczylem w realizacji dwoch projektow badawczych
dotyczacych tego tematu, ktérych kierownikiem byta dr hab. Aleksandra Wojnicka-Poéttorak.

Wymiernym efektem realizacji powyzszego zagadnienia jest opublikowanie szesciu
publikacji naukowych indeksowanych w bazie JCR, oraz cztery komunikaty posterowe
prezentowane na krajowych konferencjach naukowych (zatacznik 6).

Od kilku lat zajmuje si¢ takze problematyka dotyczaca biologicznej odpowiedzi sosny
zwyczajnej (Pinus sylvestris L.) 1 sosny czarnej (P. nigra Arn.) na zanieczyszczenia przemystowe.
Zagadnienie to realizuj¢ wspdlnie z prof. UAM dr hab. Ewa Chudzinska 1 dr hab Aleksandra
Wojnickg-Pottorak (Zaktad Genetyki, Instytut Biologii Eksperymentalnej, Wydziat Biologii,
Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu) oraz prof. dr hab. Jeanem Diattg (Zaktad
Biogeochemii Srodowiska, Katedra Chemii Rolnej i Biogeochemii Srodowiska, Wydziat Rolnictwa
1 Bioinzynierii, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu). Wptyw roéznych typoéw zanieczyszczen
przemystowych na sosn¢ zwyczajng 1 sosn¢ czarng okreslany byl przy uzyciu metod
biometrycznych, chemicznych i genetycznych. Analizowano m.in. wskaznik asymetrii fluktuacyjnej
igiel (FA, ang. fluctuating asymmetry) oraz polimorfizm markeréw mikrosatelitarnych jadrowego
DNA (SSR). Jako wykonawca aktywnie uczestniczylem w realizacji trzech projektéw badawczych
zwigzanych z tym tematem, ktorych kierownikiem byla prof. UAM dr hab. Ewa Chudzinska
(zalacznik 6).

Wymiernym efektem tej wspotpracy sa dwie publikacje indeksowane w bazie JCR (w jednej
z nich jestem autorem korespondencyjnym), rozdzial w anglojezycznej monografii pt.: ,,Heavy
Metal Contamination of Soils. Monitoring and Remediation.”, wydanej w 2015 roku nakladem
wydawnictwa Springer International Publishing, jeden referat oraz sze§¢ komunikatéw posterowych
(w tym jeden nagrodzony na mig¢dzynarodowej konferencji w Lizbonie) prezentowanych na
krajowych 1 miedzynarodowych konferencjach naukowych (zalacznik 6).

Do tej pory uczestniczytem w dwudziestu jeden konferencjach krajowych, m.in, Zjazdach

Polskiego Towarzystwa Botanicznego (2016, 2013, 2010), Polskim Kongresie Genetyki (2013,
2007), Biologia 1 Ekologia Roslin Drzewiastych (2018, 2013) i dziesieciu miedzynarodowych, m.in.
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Biological diversity — from cell to ecosystem — interdisciplinary study of genetic, pharmacological,
and biological diversity. International Conference of the Polish Botanical Society (2017), Ex situ
conservation of plants — problems and solutions. 2nd International Conference (2015), 7th
International Workshop on Biomonitoring of Atmospheric Pollution (BIOMAP) (2015),
International Conference ,,Biological Reations of Forests to Climate Change and Air Pollution”
(2012), 9th International Symposium on Chromatography of Natural Products (2014), 13th
International Scientific Conference of PhD. Students and Young Scientists and Pedagogues (2012),
IVth International Conference on Research and Education (2017) wyglaszajac dziesig¢ referatow
oraz prezentujac trzydziesci jeden komunikatow posterowych.

Aktualnie rozszerzam swoje zainteresowania badawcze o nowe grupy organizméw jak i
nowe problemy badawcze, tj. wptyw nikotyny i solaniny na modelowy organizm - muszki
owocowej - temat realizowany wspdlnie z prof. UAM dr hab. Ewa Chudzinska (Zaktad Genetyki,
Instytut Biologii Eksperymentalnej, Wydzial Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w
Poznaniu) oraz dr hab. Zbigniewem Adamskim (Wydziatowa Pracownia Mikroskopii Elektronowe;j
1 Konfokalnej, Wydziat Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu) czy badania
filogenetyczne przedstawicieli rodziny Asparagaceae prowadzone wspoélnie z prof. UAM dr hab.
Justyng Wiland-Szymanska (Ogrod Botaniczny, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu;
Zaktad Taksonomii Roslin, Instytut Biologii Srodowiska, Wydziat Biologii, Uniwersytet im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu) i prof. UAM dr hab. Mirostawg Dabert (Wydziatowa Pracownia Technik
Biologii Molekularnej, Wydzial Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu).
Wyniki pierwszych, wstepnych badan byly juz prezentowane, m.in. na IVth International
Conference on Research and Education (2017) oraz II Konferencji naukowej ,,Biologia i ekologia
roslin drzewiastych” (2018) (zatacznik 6).

Wspolpracowalem, badZz nadal wspolpracujg, z innymi naukowcami zaréwno na poziomie
Wydziatu (Zaktad Fizjologii Roslin, Zaktad Taksonomii Roslin, Zaktad Wirusologii, Wydziatowa
Pracownia Technik Biologii Molekularnej, Wydzialowa Pracownia Mikroskopii Elektronowej i
Konfokalnej), Poznania (Ogrod Botaniczny, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu;
Katedra Botaniki Le$nej, Wydzial Les$ny, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu; Zaklad
Biogeochemii Srodowiska, Katedra Chemii Rolnej i Biogeochemii Srodowiska, Wydziat Rolnictwa
1 Bioinzynierii, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu), Polski (Politechnika £.6dzka, Politechnika
Biatostocka, Instytut Dendrologii Polskiej Akademii Nauk w Korniku), jak i Europy (Czechy -
Uniwersytet w Ostrawie; Stowacja - Uniwersytet Konstantyna Filozofa; Finlandia - Uniwersytet w
Turku).

Jako kierownik, gtowny wykonawca, wykonawca lub opiekun naukowy kierownika
projektu uczestniczytem do tej pory w realizacji dziesigciu projektéw badawczych (zatacznik 6). Od
listopada 2018 roku jestem opiekunem naukowym kierownika projektu w ramach ,,Diamentowego
Grantu”.
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Bytem cztonkiem Komitetu Organizacyjnego VI Warsztatow Naukowych Instytutu Biologii
Eksperymentalnej Wydziatu Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, ktore
odbyty si¢ w 2018 roku na terenie Ogrodu Botanicznego UAM w Poznaniu.

Aktywnie dziatam w Konsorcjum Naukowym Genetyki Drzew Le$nych ,,DendroGen”. Na
spotkaniu zatozycielskim tego Konsorcjum w 2011 roku na Uniwersytecie Kazimierza Wielkiego w
Bydgoszczy, wyglositem referat, pt. ,,Charakterystyka zasoboéw genowych Pinus mugo Turra z Tatr
pod katem ich ochrony”.

Odbylem trzy staze zagraniczne (w tym jeden dtugoterminowy finansowany z Narodowego
Programu Stypendialnego Republiki Stowackiej) oraz jeden dlugoterminowy staz krajowy (6
miesigcy) w ramach programu Staz Sukcesem Naukowca (II Edycja) realizowanego przez
Poznanski Akademicki Inkubator Przedsigbiorczosci.

Dwukrotnie, w latach 2013 i 2014, na zlecenie Parku Narodowego Gor Stolowych
wykonywatem badania (ekspertyzy) genetyczne.

Regularnie pelni¢ funkcje recenzenta w renomowanych czasopismach naukowych tj.
Molecules, Systematics and Biodiversity, Genetica, Phytochemistry, Environmental Pollution,
Environmental Science and Pollution Research, International Journal of Molecular Sciences, Silvae
Genetica, Dendrobiology, Plants. Do chwili obecnej wykonatem dziewigtnascie recenz;ji.

Od 2013 roku jestem cztonkiem Polskiego Towarzystwa Botanicznego.

6. Omowienie dzialalnosci dydaktycznej i popularyzatorskiej

Prowadzitem zajg¢cia dydaktyczne, dla studentéw pierwszego i drugiego stopnia studiow
stacjonarnych 1 niestacjonarnych, podyplomowych i doktoranckich, zarowno w jezyku polskim jak i
angielskim. Na przestrzeni lat byly to m.in.: a) ¢wiczenia laboratoryjne z: Genetyki, Genetyki
og6lnej, Podstaw genetyki, Genotoksykologii, Aspektow molekularnych w  biologii
eksperymentalnej, Immunologii, Botaniki sagdowej; ¢wiczenia komputerowe z: Genetyki populacji,
Genetyki populacyjnej, Genetyki ogdlnej 1 ekologicznej, Komputerowej analizy danych
biologicznych; ¢wiczenia z Genetyki populacji ludzkich, Ekologii organizmu 1 populacji, Ekologii
molekularnej, Metod badan ekologicznych; b) wyklady monograficzne: ,,Geny pod ochrong”,
~Kryminalne zagadki ro$lin”, ,Wybrane zagadnienia z genetyki konserwatorskiej”; c)
konwersatoria z Botaniki sadowej. Bylem koordynatorem czterech przedmiotéw realizowanych na
Wydziale Biologii UAM, tj. ,,Geny pod ochrong”, ,Kryminalne zagadki roslin”, ,,Wybrane
zagadnienia z genetyki konserwatorskiej” i1 ,,Botanika sagdowa”. Opracowatem nowe materiaty
dydaktyczne dla kilku przedmiotow, tj.: Genotoksykologia, Genotoxiclogy, Instrumentation practice
- molecular methods, ,,Geny pod ochrong”, ,,Kryminalne zagadki roslin”, ,,Wybrane zagadnienia z
genetyki konserwatorskiej”, Botanika sadowa czy Aspekty molekularne w  biologii
eksperymentalne;.

Jestem wspotautorem przewodnika do ¢wiczen laboratoryjnych dotyczacych podstaw
genetyki pod redakcjg prof. UAM dr hab. Ewy Chudzinskie;j.

Pod moja opieka siedmioro studentéw w ramach programu ERASMUS wykonywato jedno
lub dwusemestralne projekty badawcze. Z kolei w ramach programu ERASMUS+ pod moim
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kierunkiem staz absolwencki odbyta do tej pory jedna osoba. Bytem takze opiekunem praktyk dla
kilku studentéw Wydziatu Biologii UAM w Poznaniu.

Do chwili obecnej bylem promotorem pieciu prac licencjackich oraz czterech prac
magisterskich zaréwno w jednostce macierzystej (Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w
Poznaniu), jak i1 zewng¢trznej (Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu). Aktualnie pod moim
kierunkiem wykonywana jest jedna praca licencjacka i jedna praca magisterska.

W 2016 roku zostalem powolany na promotora pomocniczego w przewodzie doktorskim
mgr Hanny Kijak z Zaktadu Genetyki, Instytut Biologii Eksperymentalnej, Wydzial Biologii,
Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu. Temat rozprawy doktorskiej: ,,Polimorfizm
haplotypéw chloroplastowego i mitochondrialnego DNA u watrobowca Marchantia polymorpha
sensu lato” (promotor prof. UAM Ireneusz Odrzykoski, Zaklad Genetyki, Instytut Biologii
Eksperymentalnej, Wydziat Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu).

Uczestniczac w kursach 1 szkoleniach, tj. ,,Praktyczny e-learninng w pracy dydaktycznej:
metodyka i1 narzgdzia”, ,,Podstawy filogenetyki molekularne;j”, ,,Analiza statystycznaa w genetyce
populacji”, ,,Warsztaty komunikacji naukowej” czy ,Infografika bez tajemnic — wizualizacja w
procesie nauczania”, nieustannie podnosze swoje kompetencje naukowe i dydaktyczne.

W konkursie Dziekana Wydziatu Biologii UAM w Poznaniu na projekty badawcze dla
doktorantow II roku studiow doktoranckich, zajalem II miejsce uzyskujac finansowanie
zgloszonego projektu.

Za osiagniecia naukowe i dydaktyczne otrzymatem dwie nagrody Rektora Uniwersytetu im.
Adama Mickiewicza w Poznaniu.

Aktywnie dzialam na rzecz Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu i
spoteczno$ci akademickiej. Zasiadalem w Sadzie Kolezenskim 1 instancji przy Samorzadzie
Doktorantow UAM w Poznaniu. Bylem czlonkiem Rady Samorzadu Doktorantow Wydzialu
Biologii UAM oraz Sejmiku Doktorantéw UAM w Poznaniu (I kadencja). Obecnie od blisko
dwoch kadencji jestem cztonkiem Rady Wydzialu Biologii UAM i Rady Instytutu Biologii
Eksperymentalnej Wydziatu Biologii UAM oraz cztonkiem Komisji Wyborczej tegoz Instytutu.
Bylem takze czlonkiem Wydzialowego Kolegium Elektorow w trakcie ostatnich Wyborow
Dziekana Wydzialu Biologii UAM w Poznaniu. W 2007 i 2009 roku bylem protokolantem w
trakcie publicznych obron dwdéch rozpraw doktorskich: mgr. Tomasza Sternickiego — promotor prof.
dr hab. Tomasz Szwaczkowski (Akademia Rolnicza im. Augusta Cieszkowskiego w Poznaniu,
aktualnie Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu) oraz mgr Moniki Dragan (Stachowiak) —
promotor prof. dr hab. Marek Switonski (Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu).

Czynnie promuj¢ nauke, Wydziat 1 Uniwersytet poprzez udzial w wielu wydarzeniach, tj.:
Poznanski Festiwal Nauki i Sztuki, Noc Biologow, Fascynujacy Swiat Roslin czy Dni Akademickie.
Bralem udziat w programie akademickiego wsparcia szkolnego ruchu naukowego ,,Newton — tez
byl uczniem”. Realizujac dwa tematy wyktadow: ,,Czy ewolucja zachodzi?” oraz ,,Dlaczego
wyginety dinozaury?” w roku szkolnym 2012/2013 odwiedzitem kilkanascie szkot w kilku
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wojewoddztwach. Na Drzwiach Otwartych Instytutu Biologii Eksperymentalnej Wydzialu Biologii
UAM w Poznaniu (2011) oraz na Drzwiach Otwartych Wydziatu Biologii UAM w Poznaniu (2009)
prezentowalem metody biologii molekularnej. W latach 2010, 2016 1 2018 wyglositem trzy
wyklady dla Stuchaczy Uniwersytetu Trzeciego Wieku w Koninie. W ramach otwartych spotkan
Oddzialu Poznanskiego Polskiego Towarzystwa Botanicznego w 2015 roku wyglositem wyktad, nt.
»Wykorzystanie olejkéw eterycznych w badaniach taksonomicznych roslin”.
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Podsumowujgc swodj dotychczasowy dorobek naukowo-badawczy, dydaktyczny i
popularyzatorski, bylem kierownikiem i gldwnym wykonawca jednego projektu badawczego,
finansowanego przez Ministerstwo Nauki i1 Szkolnictwa Wyzszego, ktorego wyniki zostaty
opublikowanie w formie siedmiu artykuléw naukowych indeksowanych w bazie JCR, z ktorych
szeS¢ stanowi moje osiagniecie naukowe. Ponadto jako wspolautor i wykonawca
uczestniczylem w realizacji dziewieciu innych projektéw uczelnianych, miedzyuczelnianych i
krajowych. Jestem autorem siedemnastu indeksowanych w JCR publikacji naukowych, trzech
rozdziatbw w monografiach oraz trzech innych publikacji nieindeksowanych. W swoich badaniach
stosuje zaawansowane techniki rozdzielcze (sekwencjonowanie nowej generacji, chromatografia
gazowa sprzezona ze spektrometrem mas, cytometria przeptywowa) oraz analityczne (m.in.
bioinformatyczne 1 statystyczne). Odbylem trzy staze zagraniczne i jeden krajowy. Bylem
stypendysta Narodowego Programu Stypendialnego Republiki Stowackiej. Uczestniczylem w
dziesieciu konferencjach miedzynarodowych i dwudziestu jeden krajowych, wyglaszajac
dziesie¢ referatow i prezentujac trzydzieSci jeden komunikatow posterowych. Bylem
czlonkiem Komitetu Organizacyjnego VI Warsztatow Naukowych Instytutu Biologii
Eksperymentalnej Wydzialu Biologii UAM. Aktywnie dzialam w Konsorcjum Naukowym
Genetyki Drzew Lesnych ,,DendroGen”. Dwukrotnie wykonywalem ekspertyzy na zlecenie
Parku Narodowego Gor Stolowych. Wspolpracuje z osrodkami naukowymi zaréwno w kraju,
jak i za granicq. Prowadzilem zajecia w jezyku polskim i angielskim dla studentow pierwszego
i drugiego stopnia studiow stacjonarnych i niestacjonarnych, podyplomowych oraz
doktoranckich. Bylem koordynatorem czterech przedmiotow realizowanych na Wydziale
Biologii UAM. Do chwili obecnej wypromowalem dziewieciu dyplomantéw (w tym czterech
magistrow), zaréwno w jednostce macierzystej (Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w
Poznaniu), jak i zewnetrznej (Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu). Sprawowalem opieke
naukowa nad kilkunastoma studentami realizujacymi swoje praktyki, wykonujacymi prace
licencjackie, magisterskie oraz uczestnikami programow Erasmus i Erasmus+. Jestem
wspolautorem przewodnika do ¢wiczen laboratoryjnych z podstaw genetyki oraz rozdzialu w
anglojezycznej monografii dotyczacej zanieczyszczenia gleb metalami ci¢zkimi. Za osiagnigcia
naukowe i dydaktyczne otrzymalem dwie nagrody Rektora Uniwersytetu im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu. Od lat aktywnie dzialam na rzecz Uniwersytetu i spolecznos$ci
akademickiej, poczatkowo jako czlonek Rady Samorzadu Doktorantéw Wydzialu Biologii
UAM i Sejmiku Doktorantéow UAM, a obecnie od blisko dwdch kadencji, jako czlonek Rady
Wydzialu Biologii, Rady Instytutu Biologii Eksperymentalnej oraz Komisji Wyborczej tegoz
Instytutu. Od 2013 roku naleze¢ do Polskiego Towarzystwa Botanicznego a od 2016 roku pelnie
funkcje promotora pomocniczego w przewodzie doktorskim. Aktualnie (od listopada 2018
roku) sprawuje funkcje¢ opiekuna naukowego kierownika projektu w ramach ,,Diamentowego
Grantu”. Regularnie pelni¢ funkcj¢ recenzenta w renomowanych czasopismach naukowych o
zasiegu miedzynarodowym. Do tej pory wykonalem dziewietnascie recenzji. Aktywnie
promuj¢ nauke poprzez udzial w Poznanskim Festiwalu Nauki i Sztuki, Nocy Biologow,
Fascynujacym Swiecie Ro$lin, Drzwiach Otwartych, Dniach Akademickich czy wykladach dla
Uniwersytetu Trzeciego Wieku. Uczestnicz¢ w kursach i szkoleniach, nieustannie podnoszac
swoje kompetencje naukowe i dydaktyczne.
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Syntetyczne zestawienie mojego dorobku naukowego zawiera Tabela 1.

Tabela 1. Zestawienie dorobku naukowego habilitanta na dzien 27-02-2019

Rodzaj aktywnoSci Przed doktoratem Po doktoracie Lacznie
Prace oryginalne w czasopismach 1 16 17
indeksowanych w bazie JCR:
Prace oryginalne w czasopismach 5 1 3
nieindeksowanych w bazie JCR
Rozdziaty w monografiach 0 3 3
Referaty Wyg}oszone na 1 9 10
konferencjach
Komunikaty posterowe 6 26 32
Projekty (kierownik, opiekun 1 9 3
naukowy kierownika projektu)
Projekty (wykonawca) 6 3 9
Recenzje publikacji 0 19 19
Wypromowani dyplomanci 0 9 9
Sumaryczny IF wg JCR 1,09 17,48 18,57
Sumaryczny IFsy wg JCR 1,63 20,71 22,34
Sumaryczna punktacja MNiSWo17 25 355 380
Indeks Hirscha wg 6/6/7
WoS/Scopus/Google Scholar
F.aczna liczba cytowan wg
WoS/Scopus/Google Scholar B3/95/126

‘uwzgledniono prace - DOI: 10.2478/s11756-019-00201-6, opublikowang online 27-02-2019

B az. Rotda
Komad! Colinadi
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