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Zatacznik 2 dr Aleksandra Wojnicka-Po6ttorak

1. Imie¢ i Nazwisko.

Aleksandra Wojnicka-Péttorak

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe.

1993 — stopien magistra biologii, specjalnos¢ biologia eksperymentalna. Praca
magisterska pt. ,,Proby mikrorozmnazania wybranych gatunkéw rodzaju Aesulus w
warunkach hodowli in vitro” wykonana pod kierunkiem prof. dr hab. Macieja
Zenktelera w Zaktadzie Botaniki Ogolnej UAM.

1997 — stopien doktora nauk biologicznych w zakresie biologii. Rozprawa doktorska
pt. ,,Procesy mikroewolucyjne w populacjach Pinus sylvestris L. zachodzace pod
wplywem zanieczyszczenia przemystowego” wykonana pod kierunkiem prof. dr hab.

Wiestawa Prus-Gtowackiego w Zaktadzie Genetyki UAM.

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych.

06.04.1993 — 31.08.1993 - Instytut Roslin i Przetworéw Zielarskich w Poznaniu

12 etatu na stanowisku technik-biolog

01.10.1993 — 31.12.1997 - studia doktoranckie Uniwersytet im. Adama Mickiewicza
w Poznaniu, Wydziat Biologii, Zaktad Genetyki

01.01.1998 - do chwili obecnej - Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu,

Wydzial Biologii, Zaktad Genetyki na stanowisku adiunkta

4. Wskazanie osiggniecia* wynikajgcego 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 osiggnig¢cia naukowego:

sDynamika struktury genetycznej samoodnawiajacej si¢ populacji Picea abies i Pinus

sylvestris w Puszczy Bialowieskiej”
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b) publikacje wchodzace w sktad osiggnigcia naukowego:

1.

A.Wajnicka-Péttorak, W. Prus-Glowacki, K. Celinski, A. Korczyk. 2013. Genetic
aspects of age dynamics of a natural Picea abies (L.) Karst. population in the
Bialowieza Primeval Forest, Poland. New Forests 44:811-825.

IF2013 1.783; 30 pkt MNiSW

Udziat 70%. Wktad: koncepcja badan; pozyskanie finansowania badan (grant MNISW
3P04F00725); zaplanowanie metodyki zbioru materiatu; obliczenia statystyczne;
opracowanie i interpretacja wynikow badan; przygotowanie manuskryptu;

przygotowanie odpowiedzi na uwagi recenzentéw; autor korespondencyjny.

A. Waojnicka-Péttorak, W. Wachowiak, K. Celinski, W. Prus-Gtowacki, A.F.
Korczyk. 2014.* Genetic heterogeneity in age classes of naturally regenerated old
growth forest of Picea abies (L.) Karst." Silvae Genetica 63 (5): 185 — 190.

IF2014 0.278; 20 pkt MNiSW

Udziat 70%. Wktad: koncepcja badan; pozyskanie finansowania badan (grant MNISW
3P04F00725); zaplanowanie metodyki zbioru materiatu; opracowanie i interpretacja
wynikéw badan; wspotprzygotowanie manuskryptu; korekta artykutu; autor

korespondencyjny.

A. Wojnicka-Péttorak, K.Celinski, E. Chudzinska. 2016. “Temporal dynamics in the
genetic structure of a natural population of Picea abies”. Biologia 71/8 DOI:
10.1515/biolog-2016-0109.

IF2016 0.759; 20 pkt MNiSW

Udziat 75%. Wktad: koncepcja badan; pozyskanie finansowania badan (grant NCN
NN304 169740); zaplanowanie metodyki zbioru materiatu; prace terenowe;
opracowanie 1 interpretacja wynikdw badan; przygotowanie manuskryptu;

przygotowanie odpowiedzi na uwagi recenzentéw; autor korespondencyjny.

A. Waojnicka-Péttorak, K. Celinski, E. Chudzinska. 2017. “Genetic differentiation
between generations of Pinus sylvestris natural population: a case study from the last
European primeval forest” Austrian Journal of Forest Sciences

IF2017 0.24; 20 pkt MNiSW
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Udziat 75%. Wkiad: koncepcja badan; pozyskanie finansowania badan (grant MNISW
3P04F00725 i NCN NN304 169740); zaplanowanie metodyki zbioru materiatu;
opracowanie 1 interpretacja wynikdw badan; przygotowanie manuskryptu; korekta

artykutu; autor korespondencyjny.

5. A. Wojnicka-Péttorak, K.Celinski, E. Chudzinska. 2017. Genetic diversity among
age classes of a Pinus sylvestris (L.) population from the Bialowieza Primeval Forest,
Poland. Forests 8, 227; doi:10.3390/f8070227.

IF2017 1.951; 40 pkt MNiSW

Udziat 75%. Wktad: koncepcja badan; pozyskanie finansowania badan (grant MNISW
3P04F00725 i NCN NN304 169740); zaplanowanie metodyki zbioru materiatu;
opracowanie i interpretacja wynikdw badan; przygotowanie manuskryptu; korekta

artykutu; autor korespondencyjny.

Sumaryczny wspoétczynnik IF zgodnie z rokiem opublikowania 5.011

Sumaryczna liczba punktéw MNiSW wg punktacji z 2016 r. 130

¢) omOwienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikéw wraz z oméwieniem ich

ewentualnego wykorzystania.

Cele naukowe

Puszcza Biatowieska to lesny obiekt, niepowtarzalny pod wzgledem przyrodniczym,
naukowym 1 dydaktycznym w skali Europy, o ponad 500-letniej tradycji celowej ochrony;
jedyny w Polsce obiekt przyrodniczy swiatowego dziedzictwa UNESCO. W Puszczy
Biatowieskiej zachowaty si¢ ostatnie na nizu europejskim fragmenty laséw o pierwotnym
charakterze. W poréwnaniu z innymi lasami Polski, lasy Puszczy Bialowieskiej odznaczaja
si¢ stosunkowo dobrym stanem zachowania drzewostano6w pochodzenia naturalnego, o czym
w duzym stopniu decyduje sposéb odnawiania populacji drzew lesnych poprzez naturalny
proces dyspersji pytku i nasion. Ich specyfika przejawia si¢ wielogatunkowa, r6znowiekowg i
wielopietrowg strukturg (Drozdowski i in. 2012). W sktad samoodnawiajacej si¢ populacji
moga jednocze$nie wchodzi¢ osobniki nalezace do réznych, czesto odmiennych genetycznie,
klas wiekowych, a zr6znicowana wrazliwos¢ tych klas na dziatanie czynnikow selekcyjnych
moze powodowac fluktuacje poziomu zmiennosci genetycznej. Regeneracja drzewostanu i

jego zréznicowanie genetyczne jest kluczowe dla stabilno$ci, wrazliwosci i dynamiki
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ekosystemu lesnego (Ackzell 1993). Relacje pomiedzy zréznicowaniem genetycznym i
strukturg demograficzng populacji majg fundamentalne znaczenie dla poznania strategii
adaptacyjnych drzew lesnych (Korczyk 1995). Jak wskazujg doniesienia Chen i Song (1997),
struktura demograficzno-genetyczna populacji moze ujawnic¢ istotne czynniki oddzialujace na
poziom zmienno$ci populacji w przesziosci (drzewa dojrzate, najstarsze) i obecnie
(najmiodsze klasy wieku). Jednakze ze wzgledu na dlugowieczno$¢ drzew lesnych oraz fakt,
ze niewiele lasow w Polsce i Europie ma ztozong strukture wiekowa, badania tego typu sg
trudne do przeprowadzenia.

Lasy Puszczy Biatowieskiej stwarzaja unikalng mozliwo$¢ badania proceséw
naturalnego odnawiania drzewostanu w uksztaltowanym ekosystemie lesSnym. Daja bowiem
sposobnos¢ zaobserwowania dynamiki procesOw selekcyjnych na r6znych etapach rozwoju
naturalnej populacji, a w konsekwencji pozwalajg na §ledzenie zachodzacych w niej
proceséw adaptacyjnych. Ma to szczegdlne znaczenie w odniesieniu do drzew intensywnie
uprawianych: Pinus sylvestris 1 Picea abies, bedacych gtéwnymi gatunkami lasotwérczymi w
Polsce 1 Europie o ogromnym znaczeniu ekonomicznym. Ich naturalne (pierwotne) pule
genowe zostaly mocno zmodyfikowane w wyniku intensywnej gospodarki le$nej, zabiegdw
hodowlanych i selekcyjnych czy wreszcie transferu nasion (Orzet i in. 1999; Puumalainen i
in. 2003).

Sosna zwyczajna (Pinus sylvestris) i §wierk pospolity (Picea abies) stanowig
najwazniejsze gatunki lasotworcze Puszczy Biatowieskiej pokrywajac odpowiednio 27% i
25% powierzchni Puszczy (Sokotowski 2004). Dtugoletnie badania (od 1936 roku) dynamiki
rozwoju drzewostanéw naturalnych Bialowieskiego Parku Narodowego w warunkach
ochrony S$cistej pokazuja zmniejszenie liczebnoS$ci sosny 1 regres jej naturalnego odnowienia
w XX wieku (Bernadzki i in. 1998). Jako gatunek §wiattozadny, wymaga ona do odnowienia
otwartych, stonecznych stanowisk, ktére w Puszczy pojawiaja si¢ do$¢ rzadko. Strategia
zyciowa sosny opiera si¢ na duzej produkcji nasion zapewniajacych ,,proby odnowienia”
(Pawlaczyk 2010). Aktualnie sosna zwyczajna nie odnawia si¢ w Puszczy Bialowieskiej w
sposob efektywny i jest sukcesywnie wypierana przez cieniozno$ny swierk pospolity. Ponadto
obserwuje si¢ w ostatnich latach zamieranie drzew P. sylvestris w obrgbie juz istniejgcych
odnowien. Mechanizm tego zjawiska nie jest do konca poznany, jako jedng z przyczyn
wskazuje si¢ obnizajacy si¢ poziom wod gruntowych (Paluch 2014).

Swierk, drugi pod wzgledem zajmowanej powierzchni gatunek drzew, jest
sktadnikiem wszystkich siedliskowych typéw lasu w Puszczy Bialowieskiej. Gatunek

najbardziej dynamiczny wsréd biatowieskich drzew (Pawlaczyk 2010). Bardzo dobrze si¢
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odnawia. Strategia zycia $wierka to szybki wzrost (od ok. 30-40 roku) i duzy potencjat
reprodukcyjny (Danielewicz, Pawlaczyk 1998). Czynnikiem eliminujagcym go z
drzewostandéw (gltownie stare osobniki) sg cykliczne gradacje kornika.

Znajomos$¢ zroznicowania genetycznego réznych pokolen drzew samoodnawiajacej
si¢ populacji o naturalnym charakterze puli genowej jest cenna zarowno z punktu widzenia
genetyki drzew lesnych, hodowli lasu, jak 1 ochrony rodzimych zasobéw genowych P.

sylvestris i P. abies. Jak dotad, badania zréznicowania genetycznego w aspekcie

demograficznym samoodnawiajacej sie populaciji sosny i $wierka w Puszczy Biatlowieskiej

nie byly prowadzone, w tym wiec ujeciu prezentowany cykl prac ma charakter nowatorski.

W cyklu prac bedacych efektem realizacji dwoch projektéw badawczych (MNISW
3P04F00725; NCN NN304 169740) postawiono nastepujgce cele:

e QOkreslenie poziomu zmiennos$ci genetycznej naturalnie odnawiajacej sie, réznowiekowej

populaciji Picea abies i Pinus sylvestris z Puszczy Bialowieskie;j.

¢  Charakterystyka dynamiki struktury genetycznej samoodnawiajacej sie populacji sosny i

Swierka w aspekcie demograficznym.

Materiat do badan (igty, nasiona) zebrano na wytypowanych powierzchniach w
Puszczy Bialowieskiej, w Nadle$nictwie Hajnéwka: oddzial 631A (Picea abies) oraz w
rezerwacie ,,Sitki” (Pinus sylvestris).

W kazdej populacji dla obu gatunkéw wytypowano pie¢ klas wieku drzew:

* Klasa,,0” skietkowana w laboratorium z nasion zebranych z obradzajacych drzew, proba
wymieszana losowa (E) - 100 osobnikow.

e Siewki do 3 roku (S) — 100 osobnikow.

e Osobniki od 5 do 10 lat (Y) — 100 osobnikéw.

e Drzewa od 30 do 80 lat (M) — 100 osobnikéw.

* Drzewa najstarsze, powyzej 100 1 wiecej lat (O) — 100 osobnikow.

Do okres$lenia poziomu zmiennosci struktury genetycznej badanych populacji sosny 1 §$wierka
wykorzystano cztery typy markeréw charakteryzujace si¢ zr6znicowanym systemem
dziedziczenia i obejmujgce r6zne obszary genomu: biatka izoenzymatyczne, jadrowe
sekwencje mikrosatelitarne (nSSR), chloroplastowe sekwencje mikrosatelitarne (cpSSR) oraz
markery mitochondrialnego DNA. Markery biatkowe i mikrosatelity jadrowe maja charakter

kodominujacy pozwalajacy na detekcje obu form allelicznych u heterozygot.
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W rodzinie Pinaceae genom mitochondrialny nie podlega rekombinacji i jest
przekazywany przez pokolenia w linii matczynej (tylko przez nasiona) w stosunkowo mato
zmienionej formie. Ponadto cechuje go dos¢ niski poziom zmiennosci (Laroche i1 in.1997;
Jaramillo-Correa i in. 2003). Markery te wykorzystuje si¢ w badaniach pokrewienstwa
genetycznego i analizy migracji drzew lesnych.

Genom chloroplastowy, o bardzo duzej zmiennosci, dziedziczy si¢ w linii ojcowskiej
(przez pytek i nasiona) i rowniez nie rekombinuje. Markery DNA chloroplastowego sa
idealnym narzedziem pozwalajagcym oceni¢ poziom zréznicowania genetycznego wewnatrz
populacji jak réwniez pomiedzy populacjami, przepltyw gendéw czy identyfikacj¢ haplotypdw
(Soltis i in. 1992; Provan i in. 2001).

Jednoczesne zastosowanie tych czterech typdw markeréw pozwala w sposob
kompleksowy scharakteryzowaé poziom zmiennos$ci genetycznej populacji tych dwéch

gatunkéw z uwzglednieniem ich struktury wiekowej. Takie kompleksowe podejscie nalezy do

rzadkosci w literaturze naukowej, zas jest pierwszym w przypadku badan genetyczno-

populacyjnych P. sylvestris i P. abies w Puszczy Bialowieskiej.

Wyniki

Analiza jadrowych markeréw mikrosatelitarnych umozliwita opisanie struktury
genetycznej populacji P. abies i P. sylvestris na poziomie DNA w rejonach niekodujacych,
natomiast analiza markeréw izoenzymatycznych na poziomie funkcjonalnych biatek
(posrednio rejondéw kodujacych). Obydwa typy markeréw wykazaty znaczne zréznicowanie
struktury genetycznej pomiedzy klasami wieku zar6wno w populacji Swierka jak i1 sosny.
Zastosowane testy statystyczne wskazaty istotne réznice czgstosci alleli 1 genotypoéw w
poszczegdlnych loci pomiedzy badanymi pokoleniami (pracal, 3, 4). Allele prywatne
wystepowaty we wszystkich klasach wieku, jedynie w loci izoenzymatycznych u P. abies
obecne byty tylko w dwoch najmtodszych pokoleniach (praca 1, 3, 4). Analiza dopasowania
,multi-locus” pokazata bardzo duze zr6znicowanie pomi¢dzy badanymi osobnikami w
populacjach obydwu gatunkéw. W populacji $wierka 83% drzew cechowato si¢ unikatowym
(indywidualnym) genotypem w markerach izoenzymatycznych, za§ w markerach
mikrosatelitarnych 100% (praca 1i 3). Dla sosny wartos$ci te przedstawiaty si¢ odpowiednio
92% 1 100% (praca 4).

Zr6znicowanie genetyczne pomiedzy badanymi klasami wieku bylo wysokie 1
statystycznie istotne jak pokazata analiza AMOV A. Wspotczynnik Fst osiggat wartos$ci

roéwne, a nawet wyzsze od tych, jakie notuje si¢ pomiedzy ré6znymi populacjami tych
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gatunkéw: dla §wierka 0.001 — 0.062, dla sosny 0.007 — 0.129 (praca 1, 3, 4). Ta sama
tendencja utrzymywata si¢ rowniez w loci mikrosatelitarnych genomu chloroplastowego, dla
ktérych warto$¢ zréznicowania genetycznego pomigdzy klasami wieku wynosita dla swierka
0.000 — 0.062, natomiast dla sosny 0.000 — 0.084 (praca 2i 5).

Jednym z parametrow charakteryzujacych struktur¢ genetyczng populacji jest
heterozygotycznos¢, czyli udziat genotypdw heterozygotycznych w populacji. Wykazano
zroznicowanie wartosci tego parametru pomiedzy klasami wieku zarowno populacji Swierka
jak i sosny. Wyniki uzyskane z analiz izoenzymatycznych i mikrosatelitow jadrowych dla P.
abies wskazuja, ze heterozygotycznos¢ obserwowana (H,) w klasach wieku byta nizsza niz
heterozygotycznos¢ oczekiwana (He) dla frekwencji alleli danego locus w populacji w
warunkach rownowagi Hardy’ego-Weinberga. Najwickszy deficyt heterozygot (statystycznie
istotny) w loci izoenzymatycznych stwierdzono w najmtodszej klasie wieku $wierka,
natomiast w loci mikrosatelitarnych w dwoch najstarszych (praca 1i 3). W populacji sosny
zaobserwowano odwrotng tendencj¢, mianowicie najwyzsza heterozygotycznos¢, w
przypadku obu typéw markeréw, wystepowata w najmiodszej klasie wieku. Ponadto deficyt
heterozygot byl znacznie mniejszy, a dla loci mikrosatelitarnych w dwéch najmiodszych
klasach wieku stwierdzono nadmiar genotypéw heterozygotycznych w stosunku do
rownowagi Hardy’ego-Weinberga (praca 4). Deficyt heterozygot we wczesnych stadiach
ontogenetycznych u drzew iglastych jest zjawiskiem do$¢ powszechnym wynikajacym z
udziatu w procesie reprodukcji samozapylenia, kojarzenia krewniaczego oraz obecnosci alleli
zerowych (null). W prezentowanych pracach stanowigcych osiggniecie habilitacyjne,
wykluczono te loci, w ktorych stwierdzono obecnosc¢ alleli zerowych (programy: Micro-
Checker, INEST) (praca 3 i 4). Znaczny deficyt heterozygot moze by¢ konsekwencja
fluktuacji epizodéw reprodukcyjnych w populacji prowadzacych do zaistnienia ,,czasowego
efektu Wahlunda” (ang. temporal Wahlund effect), tzn. zr6znicowania czesto$ci alleli
pomiedzy kolejnymi pokoleniami wytwarzanych w populacji nasion (Tonsor i in. 1993;
Chung i in. 2003). Jak podkreslajg Tonsor i in (1993) wskaznikiem zaistnienia ,,czasowego
efektu Wahlunda” mogg by¢ istotne roznice frekwencji alleli oraz istotne zréznicowanie
genetyczne (Fst) pomiedzy klasami wieku, co wykazano w prezentowanym cyklu prac
(pracal, 3i4). Na uwage zastuguja dwie najstarsze klasy wieku P. abies i P. sylvestris (30-
80 lat i powyzej 100 lat), w ktdérych istotny deficyt heterozygot moze sugerowac przewage
selekcyjna w procesie adaptacji w specyficznych warunkach Puszczy Biatowieskie;.

Nalezy podkresli¢, ze u obu gatunkéw, zarowno w markerach izoenzymatycznych, jak i w

jadrowych markerach mikrosatelitarnych wykryto wptyw proceséw selekcyjnych na niektore

8
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loci. W przypadku izoenzyméw u $wierka test Ewensa - Wattersona wskazat dziatanie
selekcji w odniesieniu do szesciu z posrod 26 loci (praca 1). W przypadku markerow
mikrosatelitarnych z czterech badanych loci dwa podlegaly selekcji pozytywnej, jak wykazata
analiza LOSITAN (praca 3). Podobnie u sosny jeden locus izoenzymatyczny z 14
analizowanych podlegat selekcji kierunkowej, za$ z oSmiu loci SSR dwa byty pod wptywem
selekcji kierunkowej i jeden selekcji stabilizujacej (praca 4). Uwaza si¢, ze markery
izoenzymatyczne, jako wywodzace si¢ z sekwencji kodujacych, graja rol¢ w adaptacyjne;j
zmienno$ci genetycznej, natomiast markery mikrosatelitarne, obejmujace sekwencje
niekodujace, moga by¢ Scisle sprzezone z genami podlegajagcymi procesom selekcyjnym
(efekt ,.hitch-hiking”). Selekcja oddziatujaca na dany locus prowadzi do wzrostu
zroznicowania genetycznego w populacji, co znalazto swoje odzwierciedlenie w wysokich
wartosciach Fst w tych loci zaréwno u P. abies (0.02 — 0.063) jakiu P. sylvestris (0.02 —
0.28).

Wyniki uzyskane z analizy markeréw chloroplastowego DNA potwierdzity zr6znicowanie
genetyczne pomiedzy klasami wieku populacji P. abies i znacznie wigksze populacji P.
sylvestrsis. Przejawiato si¢ to migdzy innymi obecnoscig alleli i haplotypéw prywatnych w
poszczegblnych klasach wieku, poziomem zr6znicowania haplotypowego oraz istotnych
wartosci PhiPT poréwnywalnych z tymi, jakie wystepuje pomiedzy populacjami tych
gatunkoéw (praca 2 i 5). Markery cpSSR wykazaty rowniez, ze najstarsze (powyzej 100 lat)
drzewa sosny dzieli od pozostatych klas wieku badanej populacji najwigkszy dystans
genetyczny i wspdtczynnik zr6znicowania genetycznego (praca 5). Sugeruje to udzial wielu
réznych drzew (dawcoéw pytku), rwniez z poza badanej populacji, w epizodach
reprodukcyjnych, a tym samym §wiadczy o intensywnym przeptywie pytku (gendéw) (praca 2
i 5). Potwierdza to réwniez bardzo wysoki odsetek haplotypéw unikatowych (77%) u sosny.

Najmtodsza klasa wieku P. abies ((siewki otrzymane z zebranych nasion) okazata si¢ by¢
najbardziej odrebna genetycznie od pozostatych, jak pokazaty wyniki analizy markeréw
chloroplastowych, ale rowniez izoenzymatycznych i mikrosatelitéw jadrowych. Z jedne;j
strony charakteryzuje si¢ ona najwickszym ,,bogactwem genetycznym” (najwyzsza liczba
alleli i haplotypow, allele i haplotypy prywatne, najwyzsze zr6znicowanie haplotypowe), z
drugiej za$ najnizszg heterozygotycznoscig (praca 1, 2, 3).

Genom mitochondrialny drzew iglastych cechuje niskie tempo mutacji i wysoce
konserwatywny charakter, stad poziom wykrywanej zmienno$ci genetycznej nie jest wysoki.
U P. abies i P. sylvestris jest on dziedziczony po matce i rozprzestrzeniany wytacznie przez

nasiona, dlatego mtodsze pokolenia odzwierciedlajg mitotyp drzew matecznych. Ponadto
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duze zwarcie drzewostanu, z jakim mamy do czynienia w Puszczy Biatowieskiej,
uniemozliwia rozprzestrzenianie nasion na wigksze odlegtosci. Prezentowane wyniki to
potwierdzaja, cho¢ nie wszystkie mitotypy stwierdzone w najstarszych drzewach swierka byly
reprezentowane w mtodszych pokoleniach, jako ze nie wszystkie dojrzate osobniki biorg
udziat w reprodukcji w danym sezonie wegetacyjnym (praca 3 i 5). Analiza AMOVA dla loci
mitochondrialnych nie wykazata istotnego zr6znicowania genetycznego pomiedzy klasami

wieku badanych gatunkéw.

Posumowanie

Uzyskane w prezentowanych pracach wyniki wskazuja, ze naturalnie odnawiajace sie,
populacje sosny 1 $wierka z Puszczy Biatowieskiej nie sg jednorodne genetycznie, a pomi¢dzy
klasami wieku obserwuje si¢ istotne roznice w poziomie zmiennosci genetycznej. W
badanych pieciu klasach wieku §wierka i sosny znaleziono allele i haplotypy unikatowe.
Stwierdzono statystycznie istotne roznice czgstosci alleli pomigdzy poszczegdlnymi klasami

wieku. Interesujacym i niespotykanym w doniesieniach literaturowych wynikiem bylo

wykazanie, ze poziom zréznicowania genetycznego pomiedzy klasami wieku swierka i sosny

jest rOwny, a nawet wyzszy niz ten jaki notuje sie pomiedzy populacjami tych gatunkéw. W

populacjach badanych gatunkéw zaobserwowano kierunkowe zmiany czgstosci pewnych
alleli, $wiadczace o dziataniu proceséw selekcyjnych.

Nalezy zaznaczy¢, ze zarowno w przypadku P. abies jak i P. sylvestris, zaznacza si¢
tendencja do obnizania poziomu zmiennosci genetycznej z wiekiem populacji i
dostosowywania struktury genetycznej do warunkow siedliskowych. Na wyniki te mozna
spojrze¢ jeszcze z innej perspektywy przyjmujac za punkt wyjscia najstarsze klasy wieku.
Wida¢ wowczas, ze kolejne, coraz mtodsze pokolenia cechuje wieksze ,,bogactwo
genetyczne”, co §wiadczy o ich duzym potencjale, a w perspektywie zapewni wystarczajaco
wysoki poziom zmiennosci genetycznej do zaistnienia proceséw adaptacyjnych. Uwaza si¢
bowiem , ze zachowywanie wysokiej réznorodnosci genetycznej zapewnia utrzymywanie
potencjatu adaptacyjnego populacji.

Na podstawie uzyskanych wynikéw nalezy stwierdzi¢, ze intensywny przeptyw pytku,
utrudnione rozprzestrzenianie nasion, procesy selekcyjne i adaptacyjne ksztattujag dynamike
struktury genetycznej samoodnawiajacej si¢ populacji P. abies i P. sylvestris w Puszczy
Biatowieskiej.

Przedstawione wyniki mogg mie¢ charakter aplikacyjny w opracowaniu strategii hodowli

lasu i ochrony zasobéw genowych drzew lesnych. Wskazuja bowiem jakie moga by¢ kierunki

10



Zatacznik 2 dr Aleksandra Wojnicka-Po6ttorak

przemian puli genowej samoodnawiajacej si¢ populacji w uksztattowanym ekosystemie
lesnym. Pokazuja jednoznacznie, Zze nastgpujace po sobie kolejne pokolenia drzew moga
znaczgco r6zni¢ si¢ pod wzgledem zasobow genetycznych. Oznacza to, ze potomstwo drzew
doborowych i plantacji nasiennych nie musi zachowywa¢ poziomu zmiennisci genetycznej
rodzicéw. Podkreslaja rowniez koniecznos¢ ochrony mozliwie duzych ekosystemoéw lesnych
umozliwiajacych swobodny przeptyw genéw miedzy osobnikami i populacjami, a co za tym
idzie wysoki poziom zmiennosci i bogactwa genetycznego. Wyniki przedstawione w pracach
maja takze implikacje w zakresie praktyk konserwatorskich/ochroniarskich, wskazuja réwniez
koniecznos¢ uwzgledniania struktury wiekowej w genetycznych badaniach populacji P. abies

1 P. sylvestris.
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5. Omoéwienie pozostalych osiagnie¢ naukowo - badawczych.

Moje zainteresowania naukowe koncentrujg si¢ wokot trzech gtéwnych zagadnien:

* Oddziatywanie srodowiska (czynniki abiotyczne, zanieczyszczenia przemystowe, wptyw
0zonu) na poziom zmiennosci genetycznej populacji roslin i zwigzane z tym procesy
adaptacyjne.

» Struktura genetyczna populacji drzew lesnych, szczegdlnie gatunkéw iglastych o
znaczeniu gospodarczym.

* Rozwigzywanie probleméw taksonomicznych wybranych grup roslin z wykorzystaniem

marker6w molekularnych, chemicznych, serologicznych.
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* Przez wiele lat koncentrowatam si¢ na problemie zr6znicowania genetycznego Pinus
sylvestris L. na poziomie populacji i proweniencji w aspekcie silnej presji zanieczyszczen
przemystowych srodowiska. Na tematyke te zwrdcit moja uwage opiekun naukowy, prof.
Wiestaw Prus-Glowacki, dzigki ktoremumiatam mozliwo$¢ czynnego uczestniczenia w
dwoéch krajowych i dwéch migdzynarodowych projektach badawczych. Dzigki nawigzaniu
wspotpracy z Instytutem Dendrologii PAN w Koérniku, w szczegdlnosci z prof. dr hab.
Jackiem Oleksynem, uzyskalam mozliwos¢ prowadzenia badan na powierzchniach
doswiadczalnych IUFRO (Migdzynarodowa Unia Lesnych Placowek Badawczych)
zlokalizowanych w bezposrednim sgsiedztwie zakladow przemystowych w Luboniu,
Gtogowie, Niepotomicach oraz powierzchniach kontrolnych w Kérniku i Supraslu.
Wymiernym efektem tych badan byta moja rozprawa doktorska ,,Procesy mikroewolucyjne w
populacjach Pinus sylvestris L. zachodzace pod wptywem zanieczyszczenia przemystowego”,
cztery indeksowane publikacje, liczne referaty i komunikaty konferencyjne oraz prace
magisterskie, nad ktérymi sprawowatam opieke. Wspdtpraca ta zostata pdzniej rozszerzona
rOwniez na inne gatunki drzew iglastych jak Pinus nigra i Pseudotsuga menziesi.

Glownym celem moich badan byta odpowiedz na pytania: 1) czy 1 jaki jest wptyw
przemystowych zanieczyszczen powietrza na poziom zmiennosci genetycznej populacji Pinus
sylvestris; i1) czy pomiedzy populacjami sosny zwyczajnej r6znych pochodzen (proweniencji)
istniejg réznice w strukturze genetycznej pod wpltywem dziatajgcego stresu; iii) czy
zroznicowanie genetyczne obserwowane w badanych populacjach ma charakter zmian
mikroewolucyjnych.

Prowadzone przeze mnie badania wyrdzniaty si¢ obszernym materiatem (20
proweniencji sosny zwyczajnej na kazdej powierzchni badawczej), duza préba (1200
osobnikow) 1 liczbg analizowanych marker6w. Uzyskane wyniki pokazaty zmiany w
strukturze genetycznej proweniencji Pinus sylvestris narazonych na dziatanie silnego stresu
(gazowe zanieczyszczenia powietrza) w porOwnaniu do populacji kontrolnych,
wyprowadzonych z tej samej puli nasion (puli genowej). Miaty one charakter zmian
adaptacyjnych, pozwalajacych na dostosowanie populacji do niekorzystnych warunkow i
zwigkszajacych tym samym szanse przezycia w zanieczyszczonym srodowisku. Populacje te
wykazywaly wyzsza heterozygotycznos$¢ i wigksze ,,bogactwo genetyczne” w stosunku do
analogicznych populacji z powierzchni kontrolnych. Wykazano réwniez duze zr6znicowanie
genetyczne pomiedzy populacjami sosny pochodzacymi z r6znych rejonéw europejskiego
zasiegu tego gatunku (Wojnicka-Péttorak 1997). Zblizone rezultaty otrzymano w

analogicznych badaniach prowadzonych w okolicy KGHM w Glogowie, gdzie gtéwnym
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toksykantem byty metale cigzkie powodujace silne skazenie gleby (Prus-Glowacki,
Wojnicka-Péltorak i in. 1999; 41 cytowan na dzien 28.06.2018). Tematyka ta zostata
rOwniez poruszona w dwoch artykutach przegladowych (Prus-Glowacki i Wojnicka-
Péttorak 1994; Wojnicka-Poéltorak i in. 2002).

Niestety stan zdrowia i sytuacja rodzinna nie pozwolity mi na doskonalenie warsztatu i
pogtebianie wiedzy w osrodkach zagranicznych, dlatego staratam si¢ to czyni¢ na miarg
mozliwosci w kraju.

Na nawigzanie kontaktow zagranicznych pozwolil mi czynny udziat w polsko-
stowacko-amerykanskim programie badawczym ,, The Tatra Project” dzigki czemu
poszerzytlam moje zainteresowania naukowe o nowe obiekty badawcze (Picea abies, Abies
alba) i nowe aspekty, a mianowicie wplyw siedliska, gazowych zanieczyszczen powietrza
oraz ozonu na pule genowe populacji (naturalnego i antropogenicznego odnowienia) tych
gatunkéw w Tatrach polskich i stowackich. Zaowocowato to wspédtautorstwem rozdzialu w
monografii (Longauer i in. 2002) dotyczacego pordwnania struktury genetycznej populacji
pochodzacych z naturalnego i1 antropogenicznego odnowienia §wierka i jodty eksponowanych
na dziatanie ozonu. Stwierdzono wyzsza heterozygotyczno$¢ naturalnie odnawiajacej si¢
populacji Picea abies oraz wigksze zr6znicowanie genetyczne pomiedzy antropogenicznymi
populacjami Abies alba. W przypadku obydwu gatunkéw wykazano znaczne réznice
struktury genetycznej poréwnywanych populacji wskazujac jako najbardziej prawdopodobne
przyczyny zbyt malg liczbe¢ nasion, ktére postuzyty do zatozenia nasadzen oraz dziatanie
dryfu genetycznego.

Roéwnolegle prowadzitam badania nad genetycznym zréznicowaniem wewnatrz- i
mig¢dzypopulacyjnym innych roslin. W ramach wspoétpracy z Uzbecka Akademia Nauk
analizowatam zréznicowanie genetyczne gatunkéw ros$lin pustynnych: Kochia prostrata var.
virescens (L.) Schrad. (Chenopodiaceae) i gatunkéw z rodzaju Salsola (Amaranthaceae).
Interesowato mnie szczeg6lnie zr6znicowanie genetyczne i serologiczne zwigzane z
zasiedlaniem przez te rosliny skrajnie odmiennych stanowisk. Badania te miaty na celu
okreslenie genetycznych podstaw adaptacji do zycia w warunkach stresowych, waznych z
ekonomicznego punktu widzenia gatunkéw roslin pustynnych. Byly to pierwsze badania
genetyczno-populacyjne prowadzone na tych gatunkach w Uzbekistanie. Ujawnity one bardzo
niski poziom zmiennosci genetycznej wpisujac si¢ w hipotezg¢ o Scistej specjalizacji roslin
funkcjonujacych w specyficznych, niekorzystnych warunkach srodowiska, w tym przypadku

pustynnego o wysokim zasoleniu gleby (Wojnicka-Péttorak i in. 2002).
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Problematyke wplywu zanieczyszczen przemystowych na pule genowa populacji P.
sylvestris realizowalam réwniez w ramach projektu miedzywydziatlowego (ktérego bytam
pomystodawcg) z Instytutem Geografii Fizycznej i Planowania Przestrzennego UAM we
wspotpracy z prof. dr hab. Leonem Kozackim i dr hab. Katarzyng Fagiewicz, zakonczonego
dwoma indeksowanymi publikacjami (Fagiewicz i in. 2006; Prus-Glowacki i in. 2006; 20
cytowan na dzien 28.06.2018). Badania genetyczne poprzedzone zostaty analizg warunkéw
srodowiska (atmosfery 1 pedosfery) poddanego oddziatywaniu zanieczyszczen. Dzigki
badaniom cytologicznym wykazano liczne aberracje chromosomoéw i zaburzenia podziatu
komorek wystepujace u drzew rosngcych na tym obszarze. Wytypowane dwie subpopulacje
drzew, o widocznych uszkodzeniach (wrazliwych) i w dobrej kondycji (tolerujacych),
wykazywaly r6znice wartosci parametréw genetycznych charakteryzujacych ich strukture
genetyczng. Wyniki te okazaty si¢ bardzo interesujace, dlatego staty si¢ podstawa
kontynuacji badan nad tym zjawiskiem przy zastosowaniu innych technik i markeréw.
Ponadto do badan, obok Pinus sylvestris, wiaczono populacj¢ sosny czarnej Pinus nigra
(drzewa wrazliwe i tolerujace), gatunek o znacznie wigkszej tolerancji na niekorzystne
dziatanie zanieczyszczen przemystowych (Chudzinska i in. 2014, 12 cytowan na dzien
28.06.2018; Chudzinska i in. 2016). W ramach tych zagadnien wspoétpracowatam z prof. dr
hab. Ewa Chudzinska z Zaktadu Genetyki UAM oraz prof. dr hab. Jeanem Diatta z Zaktadu
Biochemii Pierwiastkéw Sladowych Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu. Dzigki tej
wspotpracy mozliwe stato si¢ wzbogacenie badan genetycznych o analizy zawarto$ci
pierwiastkéw w materiale roslinnym i glebie oraz analiz¢ morfologii igiet. Badania gleby i
materiatu roslinnego (igiet) wykazaly znaczne przekroczenie norm zawartos$ci metali
ciezkich, szczegblnie kadmu, cynku i otowiu. W grupie drzew wrazliwych stwierdzono
dziesie¢ razy wyzszy indeks asymetrii fluktuacyjnej (FA) igiet w poréwnaniu z drzewami
tolerujagcymi. Zastosowanie markeré6w izoenzymatycznych i jadrowych markeréw
mikrosatelitarnych (SSR) pokazato znaczne zr6znicowanie genetyczne pomiedzy
subpopulacjg drzew wrazliwych 1 tolerujgcych stres u obydwu gatunkéw sosen. Podwyzszony
poziom homozygotycznos$ci drzew lepiej tolerujacych stres widoczny byt zarowno w
pokoleniu drzew rodzicielskich jak i w pokoleniu Fi. Interesujacym wynikiem byto wykrycie
wplywu selekcji stabilizujacej w przypadku trzech loci izoenzymatycznych i dwoch
mikrosatelitarnych. Jeden locus SSR podlegat selekcji pozytywnej. Wykazano, ze w
nastepstwie silnego zanieczyszczenia srodowiska, w badanych populacjach sosny zwyczajnej
i sosny czarnej, zachodzg procesy adaptacyjne prowadzace do réznicowania si¢ ich pul

genowych.
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Dodatkowym aspektem mojej wspotpracy z w/w zespotem byly ponadto dwa

rozdziaty anglojezycznej monografii (Chudzinska i in. 2015; Diatta i in. 2015).

* Jednym z gléwnych zagadnien badawczych podejmowanych w mojej pracy naukowej jest
genetyka populacji ros$lin nagonasiennych, szczegdlnie drzew le§nych w aspekcie dziatan
ochroniarskich i konserwatorskich. Prace te maja w rownej mierze charakter poznawczy jak i
aplikacyjny.

W roku 2003 nawigzatam wspotprace z prof. dr hab. Adolfem Korczykiem z Instytutu
Badawczego Lesnictwa w Biatowiezy, co sktonilo mnie do zainteresowania si¢ mato
poznanym zagadnieniem zréznicowania genetycznego w klasach wieku samoodnawiajacej si¢
naturalnej populacji sosny zwyczajnej i $wierka pospolitego w Puszczy Biatowieskie;.
Problem ten podjetam w ramach grantu MNiSW, ktérego realizacje pomys$lnie
przeprowadzitam bedac na urlopie macierzynskim i wychowawczym na dwojke dzieci. Byto
to mozliwe dzieki wspaniatemu zespotowi ludzi, z ktérym dane mi byto wspotpracowaé w
Zaktadzie Genetyki UAM. Po 6 latach przerwy zawodowej wrdcitam do pracy w grudniu
2010 roku z przyznanym kolejnym grantem NCN (we wspolpracy z Zamiejscowym
Wydzialem Lesnym Politechniki Biatostockiej), bedacym rozszerzeniem i kontynuacja
poprzedniego. Rezultaty tych dwoch projektéw badawczych stanowig podstawe mojego
osiggniecia naukowego/habilitacyjnego, ktére opisano powyze;j.

Jednym z aspektéw moich badan w Puszczy Bialowieskiej byto opracowanie
»genetycznej metryki” dla wybranych, najstarszych (powyzej 100 lat) drzew Picea abies w
celu zbadania i ochrony ich zasobéw genowych (Wojnicka-Péltorak iin. 2014). Takie
»genetyczne metryki” pozwalajg identyfikowac poszczegdlne osobniki, jak rowniez ich
wegetatywne potomstwo w archiwum klonéw. Wykazano réwniez, ze 86% badanych drzew
cechuje si¢ unikatowym (niepowtarzalnym) wzorem genotypowym, a 14% osobnikdw jest
catkowicie homozygotycznych w zakresie badanych loci.

W ramach rozwijania moich zainteresowan naukowych podjetam wspétprace z dr
Piotrem Kosinskim z Instytutu Dendrologii PAN w Koérniku, w rezultacie ktdrej zostatam
wspotautorem i glbwnym wykonawcg projektu badawczego dotyczacego struktury
genetycznej europejskich gatunkéw Juniperus sect. Sabina. Gatunki te okazaty si¢ bardzo
trudnym obiektem badawczym wymagajagcym ode mnie nieszablonowych rozwigzan w pracy
laboratoryjnej. Szczeg6lnie cenne okazaty si¢ badania genetyczne reliktowej populacji
Juniperus sabina w Pieninach Centralnych w aspekcie ochrony jej puli genowej. Dotad brak

bylo doniesien o strukturze genetycznej tego gatunku. Uzyskane wyniki ujawnity, ze pomimo
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znacznej redukcji liczebnosci, populacja jatowca sabinskiego z Pienin zachowuje stosunkowo
wysoki poziom zmiennosci genetycznej i znaczne zréznicowanie pomiedzy osobnikami
(Kosinski i Wojnicka-Péttorak 2010). Obok cytowanej pracy, efektem tego projektu
badawczego byly doniesienia konferencyjne oraz dwie prace magisterskie wykonane pod
mojg opieka.

Bratam udzial w projekcie badawczym, finansowanym przez Narodowy Fundusz
Ochrony Srodowiska i we wspdtpracy z prof. dr hab. Stanistawem Niemturem z IBL w
Krakowie, prowadzitam badania zmiennos$ci genetycznej na poziomie proweniencji i rodow
Pinus cembra z czterech tatrzanskich stanowisk. Celem projektu byla ocena przydatnosci
r6znych proweniencji sosny limby dla wzbogacenia r6znorodnosci gatunkowej regla gérnego
w Sudetach. Rezultatem tych badan byty dwie prace magisterskie i publikacja (Wojnicka-
Péttorak i in. 2015, 11 cytowan na dzien 28.06.2018). Wykazano polimorfizm genetyczny
zarOwno na poziomie proweniencji jak i poszczegdlnych rodéw (potomstwo jednego drzewa
matecznego). Proweniencja znad Morskiego Oka jako jedyna wykazywata stan rGwnowagi
Hardy-Weinberga i cechowata si¢ odrgbnoscig genetyczng. W tej pracy pokazano, ze pomimo
niewielkich odlegtosci geograficznych, potomstwo tatrzanskich populacji sosny limby jest
zdecydowanie bardziej zréznicowane genetycznie niz karpackie i alpejskie populacje tego
gatunku. Waznym osiggnieciem bylo wskazanie wystepowania u Pinus cembra zjawiska
,mountain effect” (zesp6t czynnikéw ksztattujacych poziom zmiennosci genetyczne;j
populacji gérskich) opisanego wczesniej w goérskich populacjach Pinus sylvestris i Pinus
aristata.

Zajmowatam si¢ rOwniez oceng poziomu zmiennos$ci genetycznej drzew doborowych,
siewek 1 klonow sosny rychtalskiej we wspotpracy z dr Ewa Lenard z Muzeum
Przyrodniczego Uniwersytetu Wroctawskiego. Badania te mialy charakter aplikacyjny.

Wspbtpracujac z dr Konradem Celinskim z Zaktadu Genetyki UAM wzigtam udzial w
opracowaniu markeréw mikrosatelitarnych SSR dla Pinus mugo, waznego gatunku
ekosystemoéw gorskich Europy. Wysoki koszt opracowania de novo markeréw SSR dla
kazdego gatunku stanowi powazne ograniczenie w ich szerszym stosowaniu. W celu
obnizenia kosztow wykorzystuje si¢ startery opracowane dla jednego gatunku, do analizy
polimorfizmu sekwencji mikrosatelitarnych gatunku pokrewnego (ang. cross- amplification).
W pracy Celinski i in. 2013 (9 cytowan na dzien 28.06.2018) wykorzystano w tym celu
markery SSR pierwotnie opracowane dla Pinus sylvestris i Pinus taeda. Zajmowatam si¢
rOwniez oszacowaniem poziomu zréznicowania genetycznego populacji Pinus mugo w

Tatrach Zachodnich i Tatrach Wysokich z wykorzystaniem polimorfizmu sekwencji
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miedzymikrosatelitarnych (ang. ISSR). Wyniki analizy Bayesowskiej i analizy wariancji
molekularnej (AMOV A) ujawnity, Zze analizowane populacje (pomimo niewielkich odlegtosci
pomiedzy stanowiskami) formujg dwa genetycznie odrgbne klastry, ktére koresponduja z ich
geobotaniczng lokalizacjg w Tatrach Zachodnich i Wysokich (Celinski i in. 2015). Jest to
rezultat interakcji wielu czynnikéw genetycznych, srodowiskowych, klimatycznych,
historycznych 1 antropogenicznych oddziatujacych na tym obszarze.

Aktualnie podjetam wspotprace z prof. UAM dr hab. Lechem Urbaniakiem,
koncentrujac si¢ na zagadnieniu unikatowych pul genowych reliktowych populacji Pinus
sylvestris z Tatr, stanowigcych mato znane refugium glacjalne. Populacje te cechujg si¢
odrebnoscig genetyczng w stosunku do populacji z zasiegu ciggtego tego gatunku. Wykazuja
rOwniez duze zréznicowanie genetyczne pomimo niewielkich odlegtosci geograficznych. W
rezultacie powstata jedna praca (w trakcie recenzji), druga natomiast jest w toku

przygotowania.

* Rozwigzywanie probleméw taksonomicznych u roslin za pomoca ré6znych metod
(biochemicznych, molekularnych, serologicznych, chemicznych) stanowi kolejny obszar
moich zainteresowan naukowych.

Watrobowce (Hepaticophyta) to bardzo ciekawa grupa roslin spokrewniona z
mszakami, ktéra od lat jest intensywnie eksplorowana w Zaktadzie Genetyki UAM. Jednakze
okreslenie rangi taksonu klasycznymi metodami nastrecza niejednokrotnie wiele trudnosci ze
wzgledu na duze podobienstwo morfologiczne i czgste wystgpowanie gatunkow
kryptycznych. Dzigki mojej znajomos$ci metod serologicznych i ich wykorzystaniu w
badaniach chemotaksonomicznych, udalo si¢ pokaza¢ pokrewienstwa mi¢dzy kryptycznymi
gatunkami watrobowcow z rodzaju Pellia we wspotpracy z dr Ewg Chudzinska z Zaktadu
Genetyki UAM (Waojnicka-Péttorak i in. 1997).

Zajmowatam si¢ analizg pordwnawcza struktury genetycznej potencjalnych
naturalnych mieszancéw Pinus mugo Turra i Pinus sylvestris z rezerwatu torfowiskowego
,,Bor nad Czerwonem” , ich potomstwa oraz populacji rodzicielskich P. mugo Turra i P.
sylvestris. Zarbwno populacja mieszancoéw jak i populacja ich potomstwa odrézniaty si¢
zdecydowanie wigkszym ,,bogactwem genetycznym’ (wyrazonym przez wyzsza liczbe alleli i
genotypdw), wyzsza heterozygotycznosciag i wspotczynnikiem polimorfizmu genotypowego.
Wspolczynnik zréznicowania genetycznego oraz wspdtczynnik przeptywu genoéw sugeruja
wysokie powinowactwo mieszancoéw i ich potomstwa do P. mugo, co moze Swiadczy¢ o

introgresywnym charakterze roju mieszancowego z rezerwatu ,,B6r nad Czerwonem”
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(Bobowicz i in. 2000). W ramach tego zagadnienia wspotpracowalam w Zaktadzie Genetyki
UAM z zespotem prof.dr hab. Marii Bobowicz.

Wspétpracujac z dr Konradem Celinskim z Zaktadu Genetyki UAM
zaangazowalam si¢ w nowg dla mnie tematyke dotyczaca probleméw taksonomicznych w
kompleksie Pinus mugo, starajac si¢ przy tym poszerza¢ zakres wykorzystywanych metod
badawczych. Do kompleksu tego naleza miedzy innymi dwa gatunki sosen: Pinus ucinata i
Pinus uliginosa o niejasnej randze taksonomicznej. W celu pogtebienia naszej wiedzy o
dodatkowe aspekty zastosowano, po raz pierwszy u tych gatunkéw, analize sktadu olejkow
eterycznych we wspodlpracy z dr hab. inz. Radostawem Bonikowskim z Politechniki L.6dzkie;.
Ogotem dla Pinus uliginosa zidentyfikowano 87 zwiazkéw, za$ dla Pinus uncinata 98.
Zawartosci niektérych komponentéw znaczaco réznity si¢ pomiedzy badanymi taksonami
(Bonikowski i in. 2015). Kontynuacja tych badan doprowadzita do zaproponowania
marker6w chemosystematycznych dla trzech gatunkéw sosen tego kompleksu: Pinus
uncinata, Pinus uliginosa i Pinus mugo. Jest to pierwsze doniesienie o zastosowaniu
kompozycji zwiazkow lotnych z igiet sosny w celu identyfikacji blisko spokrewnionych
taksonow (Celinski i in. 2015).

Sosna blotna (Pinus uliginosa) nalezy do gatunkdéw zagrozonych wyginigciem ze
wzgledu na zmniejszajacg si¢ liczebnos¢ populacji bedaca rezultatem stabego odnawiania si¢
oraz ciagla hybrydyzacje z innymi sosnami kompleksu Pinus mugo. Wysoce konserwatywna
organizacja genomu i wynikajacy z tego brak jednoznacznych markeréw (pomimo wielu préb
ich znalezienia) pozwalajacych na prawidtowg klasyfikacj¢ tego taksonu, staly si¢ podstawg
do poznania sekwencji catego genomu chloroplastowego. Dokonano tego stosujac nowatorska
metode sekwencjonowania nowej generacji (ang. Next Generation Sequencing - NGS).
Kompletna sekwencja nukleotydéw genomu chloroplastowego Pinus uliginosa zostata
zdeponowana w GenBanku (Celinski i in. 2017a). Zastosowano réwniez regiony barkodowe
chloroplastowego DNA do analizy i rozwigzywania niezgodnos$ci taksonomicznych w obrebie
rodziny Pinaceae. Analizowane markery okazaty si¢ nieprzydatne do identyfikacji blisko
spokrewnionych taksonéw kompleksu Pinus mugo, w przeciwienstwie do bardziej odlegltych

filogenetycznie gatunkow (Celinski i in. 2017b).

6. Omowienie dzialalnosci dydaktycznej i organizacyjnej

Prowadz¢ zajecia dydaktyczne realizowane na Wydziale Biologii UAM dla studentéw

studiéw stacjonarnych i niestacjonarnych kierunku Biologia, Biotechnologia, Ochrona
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Srodowiska , Nauczania Biologii i Przyrody, studentéw programu ERASMUS oraz
doktorantéw w ramach nastepujacych modutéw: Genetyka Ogolna, Genotoksykologia,
Immunologia, Toksyczne Dziatanie Substancji Pochodzenia Roslinnego i Zwierzgcego,
Komputerowa Analiza Danych Biologicznych. Jestem réwniez wspoétautorem trzech ostatnich
modutéw. Do chwili obecnej bylam promotorem 8 prac licencjackich i recenzentem 7.
Sprawowatam rowniez opiek¢ nad realizacja 8 prac magisterskich. Jestem wspétautorem
skryptu dla studentéw: ,,Podstawy genetyki. Przewodnik do ¢wiczen laboratoryjnych” pod
red prof. UAM dr hab. Ewy Chudzinskie;j.

Angazowalam si¢ w wydarzenia popularyzatorskie promujace nauke. Organizowatam i
prowadzitam zajecia laboratoryjne oraz warsztatowe z zakresu podstaw genetyki, genetyki
cztowieka, populacji, cytogenetyki w ramach wydarzen: ,,Noc Biologéw”, ,,Noc
Naukowcow”, ,,Fascynujacy Swiat Roslin”, ,,Dni Akademickie”, ,,Festiwal Nauki”
organizowanych na Wydziale Biologii UAM.

W ramach program TEMPUS razem z prof. Wiestawem Prus-Glowackim 1 prof.
Jeanem Daussantem z Centre National de la Recherche Scientifique Meudon Francja bytam
wspotorganizatorem kursu nowoczesnych metod stosowanych w immunologii.
Sprawowatam opieke metodyczng i naukowa nad stazem:

- mgr Magdaleny Polak, doktorantki z Zaktadu Nasiennictwa, Szkotkarstwa i Selekcji
Drzew Lesnych Wydzialu Lesnego UP w Krakowie w zakresie analizy zmiennosci
genetycznej drzew lesnych.

- Kristiny Toderich i Eleny Shuiskay z Uzbeckiej Akademii Nauk w Samarkandzie w
ramach badan nad poziomem zréznicowania genetycznego roslin pustynnych.

W roku 2018 uzyskatam certyfikat tutora akademickiego wystawiony przez Collegium
Wratislaviense.
Bytam inicjatorem i koordynatorem w Zaktadzie Genetyki UAM wdrozenia do

produkcji skrobi hydrolizowanej do elektroforezy biatek we wspétpracy z firma Polskie
Odczynniki Chemiczne Gliwice. Bratam czynny udziatl w ustaleniu warunkéw wspétpracy,
dopracowaniu metodyki hydrolizy skrobi oraz testowaniu i certyfikowaniu kolejnych partii
produkcyjnych (2002 — 2003). Efektem tej wspotpracy byta rowniez publikacja
popularyzatorska:

A. Wojnicka-Poéttorak, M. Danch. 2003. Elektroforeza biatek na zelu skrobiowym —
wartosciowa metoda w badaniach genetyczno-populacyjnych. Analityka - nauka i praktyka 3:

39-42. Wydawnictwo ,,Malamut”.
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Jestem czlonkiem Poznanskiego Towarzystwa Przyjaciét Nauk. W ramach
dzialalno$ci organizacyjnej od roku 2017 reprezentuj¢ grup¢ niesamodzielnych pracownikow
naukowo-dydaktycznych w Radzie Instytutu Biologii Eksperymentalnej Wydziatu Biologii
UAM.
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