AUTOREFERAT

dr Katarzyna Krawczyk
ORCID: 0000-0001-9019-0490

Katedra Botaniki i Ekologii Ewolucyjnej
Wydzial Biologii i Biotechnologii

Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie

Olsztyn, 2026

Gf

PODPIS ZAUFANY

KATARZYNA
KRAWCZYK

24 04 2026 14:02:52 GMT+0200

Dokurment podplsany elektronicznia
podpisem zaufanym



Zatgcznik 3

Spis tresci
1. DANE OSODOWE. ..o e et s e et e e e ee st e v et ee s e st sea b e eeesaeaesraan 3

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe lub artystyczne — z podaniem podmiotu

nadajacego stopien, roku ich uzyskania oraz tytulu rozprawy doktorskiej. ...................... 3
3. Informacja o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych lub
ANTYSTYCZILYCH. Lo oottt et e e s e s e e st s e ra e e e e bae s sbra e e e s bassesn b basnsaeras 3

4. Omowienie osiagnieé, o ktérych mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 ustawy z dnia 20 lipca
2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2021 r. poz. 478 z p6Zn. zm.)..... 3

OSIAGNIECIE NAUKOWE NR T ..ottt csreresses s siasseassas s ssassnssnnsssas 4
PUBLIKACJE SKEADAJACE SIE NA OSIAGNIECIE NAUKOWE NR 1 ....ovviimiiiiinininniineinieen, 4
WWPROWADZENIE ...ccovvvvtuiieireieiieiieeiseeeeetesioiessesarssssisssersessssinesesessnssssisssivinaibarsssiessisasvisraiese 6

OPIS OSIAGNIECIA NAUKOWEGO NR 1 ..oviiiiiiiiiicicie ettt ves e svis e sne O
PODSUMOWANIE WYNIKOW OSIAGNIECIA NR 1 cooooiiiiiiiiniiorircisnicnneneesnsenieseseseaneseinns 14
BIBLIOGRAFIA ....oociiviiireiseniuisssisesssessesssssssssssrasssssssansesssssssssnssnsseanesssssnnsssssses sosesssgessnsssns 14
OSIAGNIECIE NAUKOWE NR 2.t snessesseesenssesssmssvsessssssssssssssssssassssaes 1 7

PUBLIKACJE SKEADAJACE SIE NA OSIAGNIECIE NAUKOWE NR 2 ......ocvviieiiiiviineseniaeeies 17
WPROWADZENIE .......ooooiiiiieieieiitieieseestinreeeaasassseseseasaesaeassssaeeeassssntessnsrssssesssesssasessssnassesans 18
OPI1S OSIAGNIECIA NAUKOWEGO NR 2 ...ouiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiessisiinssesiossisasssbsissssssensessensonsss 19

PODSUMOWANIE WYNIKOW OSIAGNIECIA NR 2 ....coiiviiiiirirvirreeiiniineieasiensssersnnssesessmsesses 21

BIBLIOGRAFLA: s e vssiss i ias e saiiose sase vhvs i rs i i s ol s s A e e e s 22
OSIAGNIECIA NAUKOWE PRZED UZYSKANIEM STOPNIA DOKTORA ......cvvvvieieieiiieninnceeenen, 23
OSIAGNIECIA NAUKOWE PO UZYSKANIU STOPNIA DOKTORA ......coovviieiierieeeienneseesrinnereenns 27

5. Informacja o wykazywaniu si¢ istotna aktywnoscia naukowa albo artystyczng
realizowang w wiecej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury, w

§ZcZeZgOINO0SCI ZAGYANICZNE].........coiiiiiiiiiiii et st a s 36
A. Staz naukowy — Uniwersytet JagiellonskKi.................ccocoooiiiiinii 36
B. Staz naukowy — Uniwersytet w Turku .............ccooooiiiiiiiiii i 37
C. Staz naukowy — Uniwersytet Gdanski ............cc.ccccccevviiiiinnnii e 37

6. Informacja o osiagnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych

nAUKE lub SZOWKE. s oo i s it es s yve b AR e i s 38
Dzialalno$¢é dydaktyezna...............coocooioiiniiciiniin s e o 38
DzialalnoS$¢ organizacyjna ............coooviiiieieiiinieene s et 40

7. Inne informacje dotyczace kariery Zawodowe]. ........ccocvevviiinieiisiiieineiriasieeisninnions 41
Odbyte KUrsy i SZKOIEMIA ..........cocoveiiiiiiiiiir st e se et s ss et s s sae e reee 41
Wykonane recenzje dla czasopism naukowyceh ...........cooooiviiiiciniiiicniiciie e 42



Zatgcznik 3

Nagrody i WyrOZnienia sussssisesmseassssesme s s msms b s s e s S s 42

1. Dane osobowe
Imie 1 nazwisko: Katarzyna Krawczyk (nazwisko rodowe: Wasowicz)

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe lub artystyczne — z podaniem
podmiotu nadajacego stopien, roku ich uzyskania oraz tytutu rozprawy
doktorskiej

2014 r. doktor nauk biologicznych, specjalnos¢: botanika

Podmiot nadajgcy: Wydzial Biologii i Biotechnologii, Uniwersytet Warminsko-
Mazurski w Olsztynie

Tytul pracy: ,,Ewolucja i taksonomia molekularna rodzaju Lamium L. w oparciu o analizg
trzech genomow™

Promotor. prof. dr hab. Tadeusz Korniak

Promotor pomocniczy: prof. dr hab. Jakub Sawicki

2008 r. magister biologii,

jednolite studia magisterskie na Wydziale Biologii i Biotechnologii, kierunek biologia
Podmiot nadajgcy: Wydzial Biologii i Biotechnologii, Uniwersytet Warminsko-
Mazurski w Olsztynie

Tytul pracy: ,,.Dynamika przyrostow sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris L.) na wybranych
torfowiskach Pojezierza Mazurskiego”

Promotor: dr Whodzimierz Pisarek

3. Informacja o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych
lub artystycznych
1.10.2017 r. — do chwili obecnej — adiunkt, Katedra Botaniki i Ekologii Ewolucyjne;j
(dawniej Katedra Botaniki i Ochrony Przyrody);
20.02.2017 r. — 31.09.2017 r. — asystent, Katedra Botaniki i Ochrony Przyrody;
11.04.2014 r. - 20.02.2017 r. — specjalista, Katedra Botaniki i Ochrony Przyrody.
1.10.2007 r. — 30.06.2008 r. — asystent — stazysta, Katedra Botaniki i Ochrony Przyrody.

Od dnia 9 sierpnia 2014 roku do dnia 31 grudiia 2015 roku oraz od dnia 23 listopada
2017 voku do dnia 22 listopada 2018 roku przebvwalam na dwoch wurlopach
macievzynskich i urlopie ywychowawezym (lgeznie 808 dni).

4. Omowienie osiagnieé, o ktorych mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 ustawy
z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U.
z 2021 r. poz. 478 z p6zn. zm.)
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OSIAGNIECIE NAUKOWE NR 1

SYSTEMATYKA I ZROZNICOWANIE EWOLUCYJNE OSTNIC (POACEAE: ST/P4) W SWIETLE
ANALIZ GENOMOW PLASTYDOWYCH, MITOCHONDRIALNYCH [ JADROWYCH

PUBLIKACJE SKLADAJACE SIE NA OSIAGNIECIE NAUKOWE NR 1
Osiagniecie naukowe nr 1 sktada sie z cyklu pigciu oryginalnych publikacji naukowych:

1.1 Krawczyk K.*, Nobis M., Nowak A., Szczeciniska M., Sawicki J. (2017) Phylogenetic
implications of nuclear rRNA IGS variation in Stipa L. (Poaceae). Scientific Reports, 7(1):
11506. DOIL:10.1038/s41598-017-11804-x

[IF=4,12; [Fs=4,45: MNiSW1017=40 pkt.; MNiSW224=140 pkt.; liczba cytowan wg
SCOPUS=32, WoS=28]

Moj udzial w realizacji badan polegal na opracowaniu koncepcji i projektu badan. Bytam
odpowiedzialna za prace laboratoryjne oraz przygotowanie prob do sekwencjonowania, analize
i interpretacjie uzyskanych wynikow. Bylam gléwng autorka tekstu manuskryptu,
przygotowujac znaczng wiekszos¢ jego tresci z uwzglednieniem uwag pozostatych
wspdlautoréw.

* Autor korespondencyjny

1.2 Krawcezyk K.*, Nobis M., Myszczynski K., Klichowska E., Sawicki J. (2018) Plastid super-
barcodes as a tool for species discrimination in feather grasses (Poaceae: Stipa). Scientific
Reports, 8(1): 1924. DOI:10.1038/s41598-018-20399-w

[IF=4,0; [Fs=4,2; MNiSW2015=40 pkt.; MNiSW 2024=140 pkt.; liczba cytowan wg
SCOPUS=80, WoS=77]

Moj udziat polegat na wspottworzeniu koncepcji badan, opracowaniu metodyki i planu badan.
Bytam odpowiedzialna za przeprowadzenic badan laboratoryjnych i czesci analiz
bioinformatycznych oraz za interpretacje uzyskanych wynikow. Ponadto pelnitam rolg gléwnej
autorki manuskryptu, opracowujac znaczng wiekszos¢ jego tresci i redagujac tekst.

* Autor korespondencyjny

1.3 Krawezyk K.*, Myszczyfiski K., Nobis M., Sawicki J. (2022) Insights into adaptive
evolution of plastomes in Stipa L. (Poaceae). BMC Plant Biology, 22(1): 1-16. DOI:
10.1186/512870-022-03923-z

[IF=5,3; [Fs=5,1; MEiN2o22 =140 pkt.; MNiSW2024=140 pkt.; liczba cytowan wg
SCOPUS=13. WoS=12]
Wspdlnie z zespolem bratam udzial w opracowaniu koncepcji i metodyki badan. Bytam
odpowiedzialna za prowadzenie analiz laboratoryjnych oraz cze$¢ bioinformatycznej analizy

danych. Ponadto petnitam role gléwnej autorki manuskryptu, przygotowujac niemal catos¢ jego
tresci, opracowujac tabele i ilustracje oraz redagujac tekst.

* Autor korespondencyjny
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1.4 Krawczyk K.*, Paukszto L., Mazdziarz M.. Sawicki J. (2023) The low level of plastome
differentiation observed in some lineages of Poales hinders molecular species identification.
Frontiers in Plant Science. 14. DOI: DOI:10.3389/fpls.2023.1275377

[[F=4,1; IFs=4,0; MEiN20;=140 pkt.; MNiSW:04=100 pkt.; liczba cytowan wg
SCOPUS=7, WoS=8]

Wspdlnie z zespolem wspoltworzylam koncepcje badan i uczestniczytam w opracowaniu
metodyki badan, bylam odpowiedzialna za badania laboratoryjne czes¢ oraz czgs¢ analiz
formalnych, nadzorowalam realizacje poszczegodlnych etapdw badan oraz przygotowalam
manuskrypt.

* Autor korespondencyjny

1.5 Krawezyk K.*, Mazdziarz M., Paukszto L., Nobis M.*, Sawicki J. (2025) Phylogenetic
reconstruction and species delimitation in Stipeae with special reference to Stipa (Poaceae,
Pooideae) using mitochondrial genomes. Cladistics. 1-14. DOI: 10.1111/CLA.12618

[[F=6,2; [F5=6,2; MNiSW2024=140 pkt.; liczba cytowan wg SCOPUS=1, WoS=1]

Wspdlnie z zespolem opracowatam koncepcje badan, definiujac cele i metodyke realizacji.
Samodzielnie przeprowadzilam badania laboratoryjne oraz uczestniczytam w analizie danych,
wspolpracujac z zespolem nad interpretacja wynikow. Bylam jedng z gléwnych autorek
manuskryptu, przygotowatam znaczng czes¢ jego tresci, opracowatam wyniki w formie tekstu,
tabel i ilustracji.

* Autor korespondencyjny

Lacznie dla wyzej wymienionego cyklu publikacji:

Sumaryczny Impact Factor (IF) zgodnie z rokiem opublikowania: 23,733.

Calkowita liczba punktow MNiSW/MEIN zgodnie z rokiem opublikowania: 500.

Liczba punktéw zgodnie z aktualnie obowigzujacym wykazem czasopism MNiSW z 2024 r.:
660.

Liczba cytowan wedtug bazy SCOPUS: 133.

Liczba cytowan wediug bazy Web of Science Core Collection:126.

Impact factor podano zgodnie z rokiem opublikowania lub rokiem poprzedzajacym
opublikowanie prac. Punkty MNiSW/MEIN podano zgodnie z lista, ktora obowigzywala
w roku opublikowania prac. Oswiadczenia wspolautorow okreslajace indywidualny wkiad w
powstanie poszczegdlnych publikacji zamieszczono w Zalaezniku nr 5.

Prace stanowiace osiggnigcie naukowe nr 1 powstaly w ramach realizacji dwoch projektow
badawczych:

Nr 2013/09/B/NZ8/03287 pt. ,,Taksonomia i mikroewolucja ostnic (Poaceae: Stipa)”,
finansowanego przez Narodowe Centrum Nauki w ramach konkursu OPUS 5. Kierownik

5
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projektu: prof. dr hab. Marcin Nobis (Instytut Botaniki Uniwersytet Jagiellonski, Krakow).
Okres realizacji projektu: 2014-2018.

Nr 2023/51/B/NZ8/01179, pt. ,.Ewolucja i przestrzenne zréznicowanie genetyczne ostnic
biomu stepowego Srodkowo-Zachodniej Azji w odniesieniu do czwartorzedowych oscylacji
klimatycznych”, finansowanego przez Narodowe Centrum Nauki w ramach konkursu OPUS
26. Kierownik projektu: prof. dr hab. Marcin Nobis (Instytut Botaniki Uniwersytet Jagiellonski.
Krakow). Okres realizacji projektu: 2024-2028.

WPROWADZENIE

Rodzaj ostnica Stipa L. (Poaceae), obejmuje ponad 150 gatunkdw traw wystepujacych gldwnie
w strefach suchych i umiarkowanych Eurazji. Tworzg one charakterystyczne zbiorowiska
stepowe, ktore maja fundamentalne znaczenie ekologiczne dla stabilnosci i funkcjonowania
ekosystemow stepdw, potpustyn oraz suchych lgk. Gatunki z tego rodzaju stanowig wazny
skladnik bioréznorodnosci kontynentalnej Eurazji, pelnigc funkcjg¢ gatunkéw dominujacych lub
diagnostycznych w wielu fitocenozach. Jednoczesnie wiele z nich zagrozonych jest utrata
siedlisk w wyniku urbanizacji, zmian uzytkowania gruntéw i proceséw stepowienia
wywotanych zmianami klimatycznymi''l. Z tego wzgledu coraz bardziej aktualne pozostaje
pytanie o wlasciwe rozpoznanie réznorodnosci gatunkowej ostnic, a takze o ewolucyjne
procesy, ktére uksztaltowaly bogactwo tej grupy.

Pomimo duzej liczby badan prowadzonych od XIX wieku, systematyka rodzaju Stipa do dzis
budzi powazne kontrowersje. Klasyfikacja gatunkéw opierala sie dotychczas gléwnie na
cechach morfologicznych plew i osci, ktore okazaly si¢ zmienne i w znacznym stopniu
podlegajace konwergencji. Gatunki ostnic réznig si¢ miedzy soba czesto subtelnie, a granice
migdzy nimi bywaja rozmyte. Procesy takie jak hybrydyzacja, poliploidyzacja oraz
powtarzajace sie radiacje adaptacyjne dodatkowo komplikuja delimitacje taksonow!>3),
W rezultacie w obrebie rodzaju opisano liczne gatunki i podgatunki, ktérych status
taksonomiczny jest niepewny. co prowadzi do trudnosci w zaréwno teoretycznych
(systematycznych i ewolucyjnych), jak i praktycznych (ochrona przyrody, monitoring siedlisk)
zastosowaniach.

W dotychczasowych badaniach molekularnych wykorzystywano standardowe markery DNA
uzywane w taksonomii roslin, takie jak regiony kodujace i niekodujgce chloroplastu czy
wewnetrzne transkrybowane sekwencje rybosomalne jagdrowego DNA (ITS). Cho¢ dostarczyty
one pierwszego wgladu w ogolna filogeneze rodzaju, okazaly si¢ niewystarczajgce do
rozstrzygnigcia relacji mig¢dzygatunkowych w grupie charakteryzujacej sie tak czestg
hybrydyzacja i zjawiskami ewolucji retikularnej®4. W wielu przypadkach sygnal
filogenetyczny byt zbyt staby, by pozwolil na jednoznaczne ustalenie pozycji taksonow. co
skutkowato niska rozdzielczoscig drzew molekularnych iniepewnoscia w rekonstrukcjach
ewolucyjnych.

Dynamiczny rozw¢j metod sekwencjonowania nowej generacji (NGS) stworzyl nowe
mozliwosci badawcze, pozwalajac na szeroko zakrojong analize genomoéw organellowych
i jadrowych. Zastosowanie metod NGS w badaniach nad ostnicami umozliwilo szczegélowa
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analize genomowg rodzaju Stipa. W ramach omawianego cyklu badawczego mozna wskazac
trzy kluczowe elementy nowatorskie:

) wykorzystanie zmiennosci regiondw migdzygenowych rRNA genomoéw jadrowych
w rekonstrukcji filogenezy Stipa (Publikacja nr 1.1),
o wykorzystanie plastydowych super-barkodéw w delimitacji blisko spokrewnionych

gatunkéw (Publikacja nr 1.2).
e zastosowanie mitochondrialnych genoméw w analizie powiazan filogenetycznych
1 delimitacji gatunkdéw w obrebie plemienia Stipeae (Publikacja nr 1.5).

Zintegrowanie wynikow pochodzgcych z réznych poziomow organizacji genomowej pozwolilo
na stworzenie spojniejszego obrazu ewolucji i dywergencji gatunkéw ostnic. Rownolegte
zastosowanie markerow jadrowych, plastydowych i mitochondrialnych zmniejszyto ryzyko
wyprowadzania wnioskéw obarczonych artefaktami zwigzanymi z pojedynczym nosnikiem
informacji genetycznej. Tym samym badania te wpisujg si¢ w aktualne trendy filogenomiki
rodlin, zwrdcone ku pelnemu wykorzystaniu dostgpnych zasobéw genomowych
w rozwigzywaniu problemdw systematyki i ewolucji. Nasze badania pozwolity na przelamanie
bariery niskiej zmiennosci konwencjonalnych markeréw w obrebie Stipa i na poglebienie
wiedzy o historii ewolucyjnej rodzaju. Analiza plastomow umozliwila identyfikacj¢ zmian
adaptacyjnych w genomach organellowych, ktére stanowia Slady presji selekcyjnych
zwigzanych z przystosowaniem do siedlisk stepowych i pdlpustynnych. Analiza genomow
mitochondrialnych wniosta nowe spojrzenie na problem hybrydyzacji i mozliwe Zrédla
konfliktow filogenetycznych, wskazujac, ze ewolucyjna historia ostnic nie byla prosta
dywergencja linii, lecz procesem ztozonym, nacechowanym procesami retikulacyjnymi.

Wykorzystanie calych genoméw organellowych jako markerow molekularnych otwiera droge
do skuteczniejszej identyfikacji gatunkow. Ma to szczegdlne znaczenie w odniesieniu do ostnic
w Europie Srodkowej, gdzie kilka gatunkéw chronionych wystepuje sympatrycznie i ich
identyfikacja na podstawie cech morfologicznych jest utrudniona. Wyniki te mogg znalez¢
zastosowanie zarowno w monitoringu przyrodniczym i nadzorze nad stanowiskami gatunkow
zagrozonych, a takze w badaniach nad bioréznorodnoscia stepow. Opracowane narzedzia
molekularne sg rdwniez przydatne w kontekscie rewizji taksonomicznych, w obrgbie trudnego
taksonomicznie rodzaju, jakim jest Stipa.

Praktyczne znaczenie prowadzonych przeze mnie badan wykracza takze poza zagadnienia
zwigzane z rodzajem Stipa. Wérdd traw wigkszos¢ grup taksonomicznych o niejasnych
granicach gatunkowych charakteryzuje si¢ wystepowaniem zjawisk, takich jak: hybrydyzacja
i ewolucja retikularna oraz niskim poziomem informatywnosci klasycznych markerow DNA.
Wypracowana w ramach niniejszych badan metodyka moze by¢ zatem stosowana takze
w innych trudnych do rozgraniczenia taksonach z rodziny Poaceae, a w szerszej perspektywie
takze w innych grupach roslin o zlozonej historii ewolucyjne;j.

Podsumowujac, wybor problematyki badawczej wynikal zaréwno z naukowych kontrowersji
i niejasnosci dotyczacych systematyki rodzaju Stipa, jak i z aktualnosci zagadnien zwigzanych
z ochrona biordéznorodnosci stepowych ekosystemow. Wykorzystanie podejscia genomowego,
obejmujgcego réwnolegle sekwencje jadrowe, plastydowe i mitochondrialne, pozwolilo na



Zatgcznik 3

nowatorskie rozwigzanie problemoéw, ktére pozostawaly nierozstrzygniete mimo dlugiej
historii badan nad ostnicami.

OPIS OSIAGNIECIA NAUKOWEGO NR 1

Cele badan skladajgcych si¢ na osiggnig¢cie naukowe nr 1 obejmuja:

1. okreslenie przydatnosci i wartosci informatywnej zmiennosci regionu IGS (intergenic
spacer) jgdrowego rRNA jako markera molekularnego do rekonstrukcji filogenezy
1 wyjasniania relacji ewolucyjnych w obrebie rodzaju Stipa;

2. okreslenie, czy kompletne genomy plastydowe lub ich najbardziej zmienne fragmenty moga
stanowi¢ skuteczne narzedzie taksonomiczne do identyfikacji gatunkéw z rodzaju Stipa;

3. ustalenie, ktore geny plastydowe u ostnic wykazuja oznaki ewolucji adaptacyjnej oraz jaka
jest rola selekcji naturalnej w ksztaltowaniu plastoméw tego rodzaju;

4. oceng poziomu zmiennosci genomow plastydowych w réznych rodzajach rzedu Poales;

5. ocene przydatnosci fragmentdéw genomu mitochondrialnego do identyfikacji gatunkdw
i rekonstrukcji filogenezy w obrgbie plemienia Stipeae.

Osiggniecie nr 1 opisano w kolejnych podrozdzialach odpowiadajacych poszezegélnym
celom:

Cel badan: Okreslenie przydatnosci i wartosci informatywnej zmiennosci regionu IGS
(intergenic spacer) jadrowego rRNA jako markera molekularnego do rekonstrukeji
filogenezy i wyjasniania relacji ewolucyjnych w obrebie rodzaju Stipa

Publikacja 1.1 - Krawczyk K., Nobis M., Nowak A., Szczecinska M., Sawicki J. (2017)
Phylogenetic implications of nuclear rRNA IGS variation in Stipa L. (Poaceae). Scientific
Reports, 7(1): 11506. DOIL:10.1038/s41598-017-11804-x

Badania opublikowane w tej pracy zostaly podjete w odpowiedzi na potrzebe znalezienia
informatywnego markera molekularnego, ktory pozwolitby na wiarygodna rekonstrukcje
filogenezy rodzaju Stipa. Obecno$é licznych form przejsciowych oraz duza zmiennos¢
fenotypowa znaczaco utrudnialy rozstrzyganie relacji taksonomicznych w obrebie rodzaju,
a stosowane dotychczas markery — takie jak sekwencje chloroplastowe czy region ITS
jadrowego rRNA — okazaly sie niewystarczajacel>’l. W tej sytuacji szczegdlnego znaczenia
nabrato poszukiwanie nowych zZrodel informacji molekularnej, ktore moglyby rzuci¢ wiecej
$wiatta na ewolucje tej grupy roslin.

Publikacja 1.1 prezentuje pierwsze kompleksowe zastosowanie sekwencji intergenic spacer
(IGS) jadrowego rRNA w badaniach filogenetycznych ostnic. Marker ten zostal wybrany do
badan wilasnie z uwagi na ograniczong przydatnosé dotychczas stosowanych sekwencji, ktore
nie pozwalaty jednoznacznie wyjas$ni¢ relacji ewolucyjnych pomigdzy gatunkami rodzaju
Stipa. Wyniki badan pokazaly, ze region IGS charakteryzuje si¢ wyjatkowo wysoka
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zmiennoscig sekwencji, znacznie przewyzszajacg informatywnoscia stosowane wczesnie]
markery molekularne. Zastosowane podejscie po raz pierwszy wykazato potencjat
wykorzystania zmiennosci IGS jako narzedzia filogenetycznego w badaniach nad trawami.

Region IGS, zlokalizowany pomiedzy genami 18S, 5.8S i 26S rRNA, jest znany z obecnosci
powtdrzen tandemowych, sekwencji regulatorowych i elementdéw uczestniczacych w kontroli
transkrypcji operonu rRNAI®7!, Zmienno$é strukturalna i dlugosciowa tego fragmentu czyni go
potencjalnie cennym zrddiem informacji ewolucyjnej, jednak do czasu tej publikacji jego
zastosowanie w filogenetyce traw byto marginalne.

W ramach badan przeanalizowalismy sekwencje IGS pochodzace od reprezentantow gldwnych
linii rozwojowych rodzaju Stipa, obejmujgcych m.in. sekcje Leiostipa, Smirnovia,
Regelia iBarbatae. Uzyskane dane ujawnity niezwykle wysoki poziom zmiennosci — znacznie
przewyzszajacy dotychczas stosowane markery molekularne. Wykazano obecnos¢ bogatego
zestawu powtorzen tandemowych a takze istotne rdéznice w strukturze motywow
regulatorowych pomiedzy poszczegolnymi gatunkami i liniami filogenetycznymi. Diugosé
sekwencji IGS wahata si¢ w szerokim zakresie (od ~2300 pz do ponad 4000 pz), a analizowane
fragmenty charakteryzowaty si¢ mozaikowym ukladem konserwatywnych i wysoce zmiennych
regiondw.

Analizy filogenetyczne oparte na IGS pozwolity na uzyskanie drzew o wyzszej rozdzielczosci
niz w przypadku wczesniejszych badan bazujacych na ITS czy markerach
chloroplastowych!'-2l, Wyniki w duzej mierze potwierdzily podzial rodzaju Stipa na klady
odpowiadajace poszczegdlnym sekcjom morfologicznym, ale jednoczesnie ujawnity nowe
poziomy zrdéznicowania wewnetrznego. Szczegdlnie interesujace sa obserwacje dotyczace
niektérych gatunkéw o niejasnej pozycji systematycznej, dla ktorych analizy IGS dostarczyty
argumentoéw pozwalajacych lepiej okresli¢ ich relacje ewolucyjne.

Przeprowadzone badania dostarczyly unikalnych danych o zmiennosci sekwencji IGS u traw,
co poszerza wiedze o ewolucji genomu jgdrowego w tej grupie roslin. Nasze badania dowiodty,
ze region IGS — wezesniej niedoceniany w badaniach systematycznych — moze by¢ niezwykle
uzytecznym narzg¢dziem do rozwigzywania trudnych problemoéw filogenetycznych. Otwiera to
perspektywy dla zastosowania tego markera nie tylko w rodzaju Stipa, lecz takze w innych
grupach Poaceae, gdzie podobne problemy taksonomiczne sa powszechne.

Cel badan: Okreslenie, czy kompletne plastomy lub ich najbardziej zmienne fragmenty
moga stanowié skuteczne narzedzie taksonomiczne do identyfikacji gatunkoéw z rodzaju
Stipa.

Publikacja 1.2 - Krawezyk K., Nobis M., Myszczynski K., Klichowska E., Sawicki J. (2018)
Plastid super-barcodes as a tool for species discrimination in feather grasses (Poaceae: Stipa).
Scientific Reports. 8(1): 1924. DOI:10.1038/s41598-018-20399-w

Badania nad genomem plastydowym ostnic stanowia naturalne rozwiniecie i uzupetnienie
wezesdniejszych analiz dotyczacych powigzan ewolucyjnych w obrebie ostnic, prowadzonych
z wykorzystaniem markeréw jadrowych regiondéw IGS rybosomalnego DNA. Dotychczasowe
prace literaturowe wykazaty bardzo ograniczone mozliwosci klasycznych markerow
plastydowych, takich jak pojedyncze fragmenty gendéw i regionow miedzygenowych, do
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skutecznej identyfikacji gatunkdéw ostnic. Badania koncentrowaly si¢ zazwyczaj na kilku loci
tradycyjnie wykorzystywanych w badaniach filogenetycznych (m.in. matK, rbclL, ndhF). nie
analizujac zmiennosci pozostatych fragmentéw genomu plastydowegol!2*#). Dostrzegajac te
ograniczenia iczerpigc z juz zdobytego doswiadczenia w analizach genomu jadrowego.
w ramach opisywanego projektu postanowiliSmy wraz z zespotem sig¢gnaé¢ po narzedzia
genomiki — analizujgc zaréwno pojedyncze, najbardziej zmienne regiony, jak i wykorzystujac
kompletny genom plastydowy jako tzw. super-barkod. Badania objely trzy zadania badawcze:

a) zweryfikowanie, czy pelma sekwencja genomu plastydowego pozwala na wyrazne
rozroznienie gatunkow Stipa;

b) identyfikacje wysoce zmiennych regiondéw funkcjonalnych plastomu (wszystkich genow
i regionow migdzygenowych), ktére mozna byloby wykorzysta¢ w dalszych badaniach
taksonomicznych tego rodzaju;

¢) identyfikacje wysoce zmiennych regionéw genomu plastydowego niezaleznie od podziatu
funkcjonalnego. W tym zadaniu przeanalizowano zmiennos¢ poszczegdlnych fragmentow
genomu plastydowego metoda przesuwajacego si¢ okna wielkosci 600 pz.

W badaniach tych, opartych na sekwencjach 21 plastoméw pochodzacych z 19 taksonéw Stipa,
po raz pierwszy w sposob kompleksowy zbadano zaréwno poziom zmiennosci, jak
i rozdzielczos¢ identyfikacyjna w obrebie calego genomu plastydowego. Wyniki ujawnity, ze
cho¢ wiekszos$¢ analizowanych markerow, a nawet kombinacje kilku najbardziej zmiennych
loci. wykazywatly bardzo ograniczona moc rozrézniajaca, to zastosowanie petnego plastomu
miato wyrazna przewage — pozwolito na odroznienie niemal wszystkich badanych gatunkow
ostnic, choé z zaznaczeniem, ze rowniez ta metoda ma ograniczenia i nie zawsze gwarantuje
rozpoznanie wszystkich linii ewolucyjnych. Wykazano, ze poziom zmiennosci plastydowego
genomu S7ipa jest ekstremalnie niski, bowiem identycznos¢ sekwencji pomigdzy gatunkami
ksztaltuje sie na poziomie 99,7-100%. Sposrod pojedynczych regiondéw zadna sekwencja nie
cechowala si¢ na tyle duzg zmiennoscia. by skutecznie pozwalaé na identyfikacje wszystkich
badanych gatunkow. Najwyzsza skuteczno$¢ dla pojedynczych regiondw (tzw. barkodow)
wyniosla 6 sposréd 19 gatunkéw. Natomiast w przypadku laczenia "kilku regionow
najskuteczniejszy barkod wielogenowy (z ang. multi-locus) umozliwil odréznienie 68,4%
taksonow (13 sposrdd 19). Porownywalnie niski poziom zréznicowania genetycznego miedzy
gatunkami u roslin jednolisciennych byt dotychczas wykazany jedynie w rodzaju Bambus'!
oraz u traw z rodzaju zycica i kostrzewa (kompleks gatunkéw Lolium-Festuca)',

Badania te podkreslaja celowosé analizy calego genomu organellowego i wskazuja kierunki
dalszych prac — m.in. potrzebe komplementarnego wykorzystywania analiz genomu jadrowego
oraz plastydowego w taksonomii i filogenetyki grup traw, ktérych klasyfikacja systematyczna
jest niejednoznaczna. Wkiad badan w dziedzing obejmuje nie tylko poglebienie wiedzy
o poziomie zmiennosci plastoméw w obrebie badanego rodzaju, ale takze dostarczenie
modelowego przykladu wykorzystania narzedzi genomicznych 1 bioinformatycznych
w taksonomii roslin, wyznaczajac nowe standardy identyfikacji molekularnej w grupach roslin,
w ktorych delimitacja gatunkow jest trudna.
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Cel badan: Ustalenie, ktére geny plastydowe u ostnic wykazuja oznaki ewolucji
adaptacyjnej oraz jaka jest rola selekcji naturalnej w ksztaltowaniu plastomoéw tego
rodzaju.

Publikacja 1.3 - Krawezyk K.. Myszczynski K.. Nobis M., Sawicki J. (2022) Insights into
adaptive evolution of plastomes in Stipa L. (Poaceae). BMC Plant Biology, 22(1): 1-16. DOLI:
10.1186/512870-022-03923-7

Badania opisane w Publikacji 1.3 mialy na celu poglebienie wiedzy na temat ewolucji genomow
plastydowych w rodzaju Stipa, ktéry charakteryzuje sie duza réznorodno$cig gatunkdw
rosngcych w bardzo zréznicowanych siedliskach geograficznych. W trakcie badan podjelam
probe ustalenia, ktore geny kodujace w genomach plastydowych traw zrodzaju ostnica
ewoluuja najszybciej, jakie zachodzg w nich zmiany na poziomie aminokwaséw oraz czy geny
te s3 poddawane presji pozytywnej selekcji. Szczegdlng uwage zwrocitam na to, czy sita
i charakter presji selekcyjnej sa jednolite dla calego rodzaju, czy roéznig sie¢ miedzy
poszczegdlnymi liniami filogenetycznymi, co moze wplywaé¢ na interpretacje informacji
filogenetycznej.

Analizie poddano kompletne sekwencje plastoméw 43 taksondéw z plemion Stipeae
1 Ampelodesmae. Badania skupialy si¢ na zmiennosci regionéw kodujgcych i ich ewolucyjnym
znaczeniu w kontekscie relacji filogenetycznych wewnatrz rodzaju Stipa. W wyniku
przeprowadzonych badan stwierdzono obecnos$¢ selekcyjnej presji w jedenastu genach
plastydowych, w tym po raz pierwszy wykazano pozytywna selekcje w genach rps8, rpsl1l
i ndhK utraw. Wykazano, ze ewolucja tych genow przebiegala roznie w réznych liniach
filogenetycznych, co pokazuje zréznicowang intensywno$¢ i kierunek adaptacji w obrebie
rodzaju.

Najsilniejsza presj¢ adaptacyjna wykazano w genach fotosyntetycznych, ze szczegdlnym
uwzglednieniem genu rbcl, zwlaszcza w ewolucyjnie starych grupach goérskich gatunkow ze
srodkowej Azji. Obserwowana adaptacja dotyczy czterech wysokogorskich gatunkéw ostnic
(S. basiplumosa, S. klimesii, S. penicillata i S. purpurea) wystepujacych na wysokosciach
siegajacych 45004700 m n.p.m. na obszarze Azji Srodkowej. Wyniki omawianych badan
sugeruja, ze selekcyjna adaptacja w plastomach rodzaju Stipa jest przede wszystkim zwigzana
z efektywnoscia asymilacji CO: oraz przystosowaniem do specyficznych warunkéw
Srodowiskowych. Ewolucja genu rbcL u ostnic pod wpltywem presji selekcyjnej przebiega
w sposéb analogiczny do tego, co opisano wczesniej dla traw z fotosyntezg typu C4[11-1213],
Zmiany dotyczg fragmentu genu odpowiedzialnego za aktywnos$¢ katalityczna enzymu
RuBisCO, co prowadzi do modulacji predkosci otwierania centrum aktywnegol'!!*l. Zgodnie z
obserwacjami Schlittera i Wildnera!'®), dluzszy czas otwarcia centrum aktywnego sprzyja
wiazaniu tlenu, natomiast krétsza dostepnosé tego centrum zwieksza specyficznos¢ wzgledem
CO2, co jest uznawane za optymalizacje dzialania enzymu pod katem fotosyntezy typu C4.

Badania te wnoszg wklad w zrozumienie mechanizméw adaptacyjnej ewolucji genomu
organellowego w roslinach, pokazujgc po raz pierwszy pozytywna selekcje w trzech genach
plastydowych traw i podkreslajac zrdznicowanie presji selekcyjnej migdzy liniami
filogenetycznymi.
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Cel badan: Ocena poziomu zmiennosci genomoéw plastydowych w réznych rodzajach
rzedu Poales,

Publikacja 1.4 - Krawczyk K., Paukszto L.. Mazdziarz M., Sawicki J. (2023) The low level
of plastome differentiation observed in some lineages of Poales hinders molecular species
identification. Frontiers in Plant Science, 14. DOI: DOI:10.3389/fpls.2023.1275377

Badania opisane w tej publikacji stanowia kolejny etap badan nad taksonomia molekularng
ostnic oraz rodzajow im pokrewnych. Motywacja do przeprowadzenia niniejszych badan byla
potrzeba bardziej kompleksowej oceny zmiennosci plastydowej na poziomie rodzaju w obrebie
szerszej grupy taksonomicznej - rzedu wiechlinowcow (Poales). Badania te mialy stuzy¢ ocenie
stopnia i przyczyn problemow identyfikacyjnych w kontekscie molekularnego rozrdzniania
gatunkéw, Praca ta poszerza zakres analiz, uwzgledniajac réznorodnosé linii filogenetycznych
w Poales oraz identyfikuje taksony i grupy, w ktorych niska réznorodnos¢ genomow
plastydowych istotnie ogranicza ich zastosowanie w identyfikacji molekularnej.

W badaniach zastosowano pelne sekwencje genomow plastydowych z rdéznych linii
ewolucyjnych Poales, co umozliwilo porownawcze ujecie zmiennosci i rozdzielczosci
taksonomicznej na szerokim tle filogenetycznym. W badaniach wykorzystano dane wlasne oraz
wszystkie dostgpne w bazie GenBank kompletne sekwencje genoméw plastydowych roslin
z rz¢du Poales — tacznie 793 gatunkow i 1707 osobnikow reprezentujacych 96 rodzajow.

Najwazniejsze wyniki badan wskazuja na bardzo niski poziom zmiennosci genomdow
plastyvdowych w wielu liniach filogenetycznych. Wykazano, ze w grupach takich jak Poaceae
itaksony pokrewne plastomy czesto zachowuja wysoka konserwatywno$¢ sekwencji, co
utrudnia jednoznaczna klasytikacje molekularng gatunkéw. Trudnosci te nie wynikaja jedynie
z niskiego poziomu zmiennosci migdzygatunkowej, lecz takze z niewielkiego udziatu mutacji
prywatnych, co ogranicza skutecznos¢ identyfikacji. Oznacza to, ze sama obecnos¢ zmiennych
miejsc w sekwencji nie przesadza o ich wartosci diagnostycznej, poniewaz nie zawsze sg one
gatunkowo specyficzne. Przyktadami rodzajow szczegdlnie problematycznych pod tym
wzgledem sa Secale, Triticum, Aegilops, Elymus i Campeiostachys. Wyniki potwierdzaja, ze
nawet analiza petnych sekwencji plastydowych (super-barkodéw) nie zapewnia wiarygodnej
identyfikacji gatunkow w niektérych grupach.

Dodatkowym utrudnieniem w identyfikacji molekularnej na podstawie sekwencji
plastydowych jest zjawisko przechwytywania chloroplastdéw w wyniku miedzygatunkowe]
hybrydyzacji. prowadzacej do powstania nowych kombinacji genomdéw jadrowych
i plastydowych!'8). Udokumentowano je m.in. u Triticeae (Thinopyrum—Pseudoroegneria,
Aegilops—Triticum)''¥ a takze w rodzajach Stipa¥l i Zed!'?%l. Transfer plastoméw moze
21,22)

nastepowa¢ miedzy innymi w wyniku zrastania Kkorzenil lub poprzez wektory

. . 22 23]
pasozytnicze!*>23],

Uzyskane wyniki wskazujg na potrzebe stosowania danych komplementarnych, zwlaszcza
genomow  jadrowych, dla precyzyjnej identyfikacji i delimitacji gatunkdéw. Glownym
wnioskiem jest zatem wskazanie ograniczen plastoméw jako uniwersalnych markeréw
molekularnych oraz koniecznos$¢ integrowania danych genomowych z rdéznych zrodet
w badaniach taksonomicznych i filogenetycznych Poales. Badania te stanowia takze wazny
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kontekst dla wezesniejszych analiz ostnic, poszerzajac wiedze o mechanizmach molekularnej
roznorodnosci w Poales i wyznaczajac kierunki przysztych badan, zwlaszcza w grupach traw,
ktorych klasyfikacja systematyczna jest niejednoznaczna. Innowacyjnosé osiaggniecia polega na
wykazaniu, ze pomimo postepu w sekwencjonowaniu calych plastoméw, ich ograniczona
zmiennos¢ w wielu grupach roslin sprawia, iz niezb¢dne jest rozwijanie i integrowanie danych
pochodzacych takze z genomoéw jadrowych.

Cel badan: Ocena przydatnos$ci fragmentéw genomu mitochondrialnego do identyfikacji
gatunkow i rekonstrukeji filogenezy w obrebie plemienia Stipeae

Publikacja 1.5 - Krawcezyk K., Mazdziarz M., Paukszto L., Nobis M., Sawicki J. (2025)
Phylogenetic reconstruction and species delimitation in Stipeae with special reference to Stipa
(Poaceae. Pooideae) using mitochondrial genomes. Cladistics, 1-14. DOI: 10.1111/CLA.12618

W ostatniej z prac skladajacych si¢ na omawiane osiggnigcie badawcze skoncentrowalismy si¢
na analizie genomdéw mitochondrialnych traw z plemienia Stipeae, ze szczegdlnym
uwzglednieniem rodzaju Szipa. W ostatnich latach mitogenomy zyskaly znaczenie jako
alternatywne zrodlo danych w filogenetyce ro$lin, badaniach filogeograficznych
i ekologicznych, stanowigc istotne uzupetnienie dla genomdw plastydowych oraz sekwencji
jadrowych?*252527 " Dynamiczny rozwdj technologii sekwencjonowania dlugich odczytow
umozliwil skladanie genoméw mitochondrialnych, ktére charakteryzujg sie znaczng
zmienno$cig strukturalng i licznymi rearanzacjami'®l. Analiza tej zmiennosci otwiera nowe
mozliwosci w rekonstrukceji historii ewolucyjnej roélin, szczegélnie w taksonach, w ktérych
czeste procesy hybrydyzacji i introgresji utrudniaja klasyczne podejscie filogenetyczne.
Wychodzac naprzeciw tym wyzwaniom, podjelismy prébe wigczenia do analiz drugiego Zrodta
danych organellowych — genoméw mitochondrialnych — ktorych potencjat w badaniach nad
trawami pozostawal dotychczas niemal niewykorzystany.

Badaniami objeto 49 przedstawicieli plemienia Stipeae, w tym 43 gatunki rodzaju Stipa oraz
sze$¢ gatunkdw reprezentujgcych inne rodzaje. Kluczowym elementem bylo opracowanie
pierwszego kompletnego mitochondrialnego genomu w tej grupie, uzyskanego dla Nassella
tfenuissima. Na jego podstawie wyselekcjonowano 29 fragmentdw mitochondrialnych o lacznej
dtugosci blisko 140 tys. par zasad. Byly to fragmenty unikalne w mitogenomie, nie zawierajace
transferéw plastydowych oraz obecne u wszystkich badanych gatunkdw. Zestaw ten postuzyt
do analiz filogenetycznych i poréwnawczych, ktérych celem byla ocena przydatnosci
markeréw mitochondrialnych w delimitacji gatunkéw z uwzglednieniem opracowanych
plastydowych super-barkoddw.

Przeprowadzone analizy wykazaty wysoka wartos¢ poznawcza danych mitochondrialnych.
Pozwolily one na poprawna identyfikacje gatunkdéw w okoto 75% przypadkoéw, przewyzszajac
nieco skutecznodcia genomy plastydowe (ok. 71%). Uzyskane drzewa filogenetyczne w duzej
mierze potwierdzaty relacje sugerowane na podstawie danych plastydowych, a w wybranych
kladach dostarczyty dodatkowego wsparcia. Wyniki te dowodzg, ze mimo wolniejszego tempa
ewolucji oraz ztozonej dynamiki strukturalnej, fragmenty mitochondrialne moga stanowié
wartosciowe uzupetnienie w badaniach filogenetycznych i taksonomicznych.
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W niniejszej pracy po raz pierwszy opisany zostal kompletny mitochondrialny genom
przedstawiciela plemienia Stipeae. co stworzyto fundament dla przyszlych badan z zakresu
filogenomiki porownawczej, filogeografii oraz molekularnej identyfikacji gatunkow w tej
grupie roslin. Z kolei wyselekcjonowany przez nas zestaw markeréw mitochondrialnych moze
by¢ wykorzystywany w Kolejnych projektach poswieconych ewolucji i roznorodnosci traw.

PODSUMOWANIE WYNIKOW OSIAGNIECIA NR 1

Osiagniecie nr 1 polegato na kompleksowej ocenie przydatnosci nowych typow markerow
molekularnych — regionu IGS jadrowego rRNA, pelnych genoméw plastydowych oraz
fragmentow genomow mitochondrialnych — do rozwigzywania probleméw filogenetycznych,
identyfikacji gatunkow i analiz ewolucji w rodzaju Stipa oraz w rzgdzie Poales. Wyniki badan
wykazaly, ze sekwencje IGS oraz kompletne plastomy umozliwiajg skuteczniejsza
identyfikacje gatunkow 1 wyjasnianie ich relacji niz klasyczne markery, a wybrane geny
plastydowe przejawiaja oznaki adaptacyjnej ewolucji pod wplywem selekcji srodowiskowej.
Genom mitochondrialny z kolei okazal sie¢ warto$ciowym uzupelnieniem w taksonomii
i filogenetyce traw, zwlaszcza w grupach o wysokim stopniu hybrydyzacji. Trwaja dalsze
badania, ktérych celem jest rozszerzenie analiz o kolejne gatunki oraz wdrozenie technologii
DArT-seq, co pozwoli na poszerzenie spektrum analizowanych markeréw i poglebienie wiedzy
o ewolucji oraz systematyce Stipa i taksonow jej pokrewnych.
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Zatgcznik 3

OSIAGNIECIE NAUKOWE NR 2

POROWNAWCZA ANALIZA EWOLUCJI I REORGANIZACJI GENOMOW ORGANELLOWYCH
RODZAJU RIBES ORAZ CHARAKTERYSTYKA TRANSFEROW PLASTYDOWO-
MITOCHONDRIALNYCH

PUBLIKACJE SKEADAJACE SIE NA OSIAGNIECIE NAUKOWE NR 2

Osiagnigcie naukowe nr 2 sklada sie z cyklu oryginalnych publikacji naukowych:

2.1 Klubowicz K., Sawicki J., Paukszto L., Ciborowski K., Mazdziarz M., Krawezyk K.*
(2024) Organellar genome evolution in Ribes L.: hotspots of mutation, sequence transfer, codon
usage, and phylogenetic context. Tree Genetics & Genomes, 20(6): 1-14.

[[F=1,6; IF5=1,7; MNiSW 2024=70 pkt.; liczba cytowan wg SCOPUS=2, WoS=2]

Mo¢j udzial obejmowal nadzor nad realizacja badan oraz znaczacy wklad w opracowanie
manuskryptu. Bylam wspdlautorka koncepcji badan, odpowiadalam za zebranie materiatu
roslinnego w terenie oraz przeprowadzilam czesé analiz dotyczacych zmiennosci genomow
iich przydatnosci w molekularnej identyfikacji gatunkéw. Wspdlnie z pierwsza autorka
aktywnie uczestniczylam w przygotowaniu i redakcji manuskryptu. Pelnitam funkcje opiekuna
naukowego, koordynujac etapy badan oraz prace redakcyjne nad prezentacja wynikow.

* Autor korvespondencyjny

2.2 Mazdziarz M., Krawezyk K.* (2026) Transgenomes: automated detection and
characterization of mitochondrial-plastid DNA transfers. Journal of Plant Research DOI:
10.1007/s10265-026-01709-0

[IF=2,7; IF5=2,9; MNiSW 2024=100 pkt.; liczba cytowan wg SCOPUS= 0, WoS=0]

Mé¢j udziatl obejmowal nadzor nad realizacjag badan oraz znaczacy wklad w opracowanie
manuskryptu. Bytam wspétautorkg koncepcji badan, odpowiadatam za analize genoméw Ribes,
interpretacje wynikéw dotyczgcych transferow DNA oraz wspbéltworzenie i redakcje
manuskryptu. Wspolpracowatam z pierwszym autorem nad implementacja pakietu
transgenomes oraz wizualizacjag wynikow. Pelnitam funkcje opiekuna naukowego,
koordynujac etapy bioinformatyczne i prace redakcyjne.

* Autor korespondencyjny

Lacznie dla wyzej wymienionego cyklu publikacji:

Sumaryczny Impact Factor (IF) zgodnie z rokiem opublikowania: 4,3.
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Calkowita liczba punktéw MNiSW zgodnie z rokiem opublikowania: 170.
Liczba cytowan wedtug bazy SCOPUS: 2
Liczba cytowan wediug bazy Web of Science Core Collection: 2

Impact factor podano zgodnie z rokiem opublikowania prac. Punkty MNiSW podano zgodnie
z lista obowiazujaca w roku opublikowania prac. Oswiadczenia wspotautorow okreslajace
indywidualny wkiad w powstanie poszczegolnych publikaciji zamieszczono w Zalaczniku §

WPROWADZENIE

Postep w genomice ro$lin w ostatnich latach znaczaco poszerzyl mozliwosci badan
ewolucyjnych i filogenetycznych, przesuwajac punkt cigzkosci z analiz pojedynczych
markerdow DNA w strong podejs¢ obejmujacych kompletne genomy, w tym genomy
organellowe. W tym kontekscie rodliny z rodzaju porzeczka (Grossulariaceae: Ribes),
obejmujace gatunki o istotnym znaczeniu ekologicznym, ozdobnym i uzytkowym, stanowia
szczegblnie interesujacy model do badan nad zmiennoscia genoméw plastydowych
i mitochondrialnych. Dotychczasowe analizy w obrebie tego rodzaju koncentrowaly si¢
gtownie na wybranych fragmentach DNA, co ograniczalo mozliwos¢ pelnego poznania
dynamiki ewolucyjnej organelli.

W przeprowadzonych badaniach wykorzystano kompletne plastomy i mitogenomy, co
umozliwilo identyfikacje regionow o podwyzszonej zmienno$ci mutacyjnej. analize transferow
materialu genetycznego pomiedzy organellami oraz ocene preferencji uzycia kodonow.
Uzyskane dane pozwolily réwniez na bardziej precyzyjna rekonstrukcje relacji
filogenetycznych z wykorzystaniem nowych, wysoce zmiennych regionéw, ktére moga pelnicé
funkcje markerdéw zaréwno w badaniach filogenetycznych, jak i w identyfikacji gatunkow.

Jednym z kluczowych procesdw ksztaltujacych strukture i ewolucje genomdw organellowych
jest wewnagtrzkomoérkowy transfer genow (z ang. intracellular gene transfer IGT), polegajacy
na przemieszczaniu sie sekwencji DNA pomig¢dzy organellami tej samej komdrki, na przykiad
miedzy mitochondriami a plastydami.l'"? Proces ten prowadzi do powstawania
homologicznych regionéw w obrebie genomdéw organellowych. W roslinach najczesciej
obserwowane sg transfery z plastydow do mitochondriow (PT—MT), ktére moga wplywac na
architekture genoméw, modyfikowaé ekspresji genow oraz wspolksztaltowac¢ zréznicowanie
linii ewolucyjnych!'*l, Mimo rosnacej liczby badan nad IGT, wzorce tych transferéw na
poziomie wewnatrzrodzajowym pozostaja nadal stabo poznane, zwlaszcza w kontekscie ich
wykorzystania w analizach filogenetycznych.

Podjecie badan nad IGT w rodzaju Ribes bylo uzasadnione zaréwno znaczeniem gospodarczym
tej grupy, jak i trudnosciami w rekonstrukcji relacji filogenetycznych miedzy gatunkami.
Dodatkowo, dynamika ewolucji genomdéw mitochondrialnych w obrgbie rzgdu Saxifragales
pozostaje nadal stabo poznana. Dotychczas stosowane podejscia, oparte gtdwnie na analizach
BLASTn, dostarczajg przede wszystkim informacji o lokalizacji regionow homologicznych,
nie obejmujac ich pelnej interpretacji funkcjonalnej ani integracji z annotacjg genomowal®.
Ogranicza to mozliwos¢ kompleksowej analizy skali transferow, ich wizualizacji oraz
porownan ewolucyjnych, takich jak analiza zawartosci GC.
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W odpowiedzi na te ograniczenia opracowano narzgdzie bioinformatyczne w postaci
oprogramowania fransgenomes, umozliwiajace automatyczng detekcje transferow DNA
migdzy genomami organellowymi, identyfikacje zaangazowanych gendw, ilosciows ocene
udzialu przeniesionego materiatu, wizualizacje regionow zrodlowych oraz ekstrakcje sekwencji
do dalszych analiz statystycznych. Narzedzie to wypelnia istotng luke metodologiczna,
umozliwiajac kompleksowe badanie zmiennosci IGT oraz wykorzystanie tych danych
w analizach systematycznych i ewolucyjnych roslin.

Nowatorstwo osiagniecia naukowego nr 2 polega na pierwszym kompleksowym opisie
ewolucji genomoéw  organellowych  Ribes. obejmujagcym identyfikacje regiondw
o podwyzszonej zmienno$ci mutacyjnej, transferow DNA i nowych markerow
filogenetycznych (publikacja 2.1), a takze na opracowaniu otwartego pakietu fransgeromes do
zautomatyzowanej detekcji i charakterystyki transferdéw mitochondrialno-plastydowych na
poziomie wielu genoméw (publikacja 2.2).

OPIS OSIAGNIECIA NAUKOWEGO NR 2
Cele badan skladajagcych si¢ na osiggnigcie naukowe nr 2 obejmuja:

1. Kompleksowe poznanie mechanizmow ewolucji genoméw organellowych rodzaju Ribes
w kontekscie ich zmiennosci, transferu sekwencji oraz relacji filogenetycznych,

2. Opracowanie i walidacja narzedzia bioinformatycznego do standaryzowanej, automatycznej
analizy transteréw DNA migdzy genomami mitochondrialnym i plastydowym, z demonstracja
Jjego zastosowania na genomach Ribes i innych modelach roslinnych (Daucus carota, Nassella
lenuissima).

Osiagnigcie nr 2 opisano w podrozdziatach odpowiadajacych poszczegélnym celom:

Cel badan: Kompleksowe poznanie mechanizmow ewolucji genomow organellowych
rodzaju Ribes w kontekScie ich zmiennosci, transferu sekwencji oraz relacji
filogenetycznych

Publikacja 2.1 — Klubowicz K., Sawicki J., Paukszto L., Ciborowski K., Mazdziarz M.,
Krawczyk K.* (2024) Organellar genome evolution in Ribes L.: hotspots of mutation,
sequence transfer, codon usage, and phylogenetic context. Tree Genetics & Genomes, 20(6): 1-
14.

Badania przedstawione w publikacji 2.1 miaty na celu wszechstronng charakterystyke
genomow organellowych porzeczki alpejskiej Ribes alpinum oraz ich poréwnanie z danymi
innych przedstawicieli rodziny Grossulariaceae a w przypadku genomu chloroplastowego takze
z Saxifraga insolens z rodziny Saxifragaceae. Jednym z kluczowych wynikéw bylo wskazanie
wysoce zmiennych regiondéw plastomu, ktére mogg stanowi¢ uzyteczne markery molekularne
w analizach filogenetycznych i systematycznych tej grupy roslin, a takze stluzy¢ do
molekularnej identyfikacji gatunkow jako barkody DNA. W szczegélnosci sekwencje dwoch
regionéw miedzygenowych, pefN-psbM oraz wrnS-trnG, zostaly zidentyfikowane jako
konkurencyjne wobec standardowo wykorzystywanych barkodow, a takze wobec wysoce
zmiennego genu ycfl. Regiony te nie byly uprzednio wykorzystywane w badaniach nad
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Grossulariaceae, chociaz z powodzeniem stosowano je w analizach filogenetycznych innych
grup ro$lin'®), obejmujacych Fabaceae!”:’!, Rosaceae! oraz Scrophulariaceae!'”l,

W pracy szczegdlowo przeanalizowano rowniez zjawisko transferu sekwencji pomiedzy
genomem chloroplastowym a mitochondrialnym u R. alpinum oraz poréwnano jego skale z
wynikami uzyskanymi wczesniej dla porzeczki czarnej R. migrum. W mitogenomie R.
alpinum zidentyfikowano 11 homologéw plastydowych (MTPT), ktore stanowity 2,53%
genomu mitochondrialnego, podczas gdy w literaturze dotyczacej Ribes nigrum!> opisano 14
transterow. Co istotne, wykazano wyrazne roéznice w skladzie tych sekwencje pomigdzy oboma
gatunkami, — sposrod gendw biatkowych obecnych przynajmniej czgsciowo w regionach
transferu jedynie cztery byly wspolne: psbE, petL, ycf3 i psbC.

Badania umozliwity ponadto poréwnanie preferencji uzycia kodonow pomigdzy plastomem
a mitogenomem. Dodatkowo, przeprowadzono rekonstrukcje filogenezy na podstawie genomu
chloroplastowego, ktéra zweryfikowala dotychczasowe hipotezy dotyczace pokrewienstwa R.
alpinum z innymi gatunkami, potwierdzajac przynaleznos¢ tego gatunku do wczesnej, odrebnej
linii filogenetycznej®). Wyniki te poszerzajg zasob narzedzi molekularnych stosowanych w
systematyce roslin oraz wnoszg nowag wiedz¢ do badan ewolucyjnych w obregbie
Grossulariaceae.

Do zlozenia genomu plastydowego i mitochondrialnego porzeczki alpejskiej, wykorzystano
technologi¢ sekwencjonowania nanoporowego, umozliwiajacg odczytywanie dlugich
fragmentéw DNA w czasie rzeczywistym. Ze wzgledu na dlugos¢ generowanych odczytow
metoda ta jest szczegdlnie przydatna w skladaniu genoméw de novo, pozwalajac na
doktadniejsza rekonstrukcje ztozonych struktur, w tym duzych powtdrzen i wariantow
strukturalnych. W badaniach nad genomem mitochondrialnym R. alpinum zastosowanie tej
technologii zapewnito wysoka jakos¢ i cigglos¢ sekwencji, co byto kluczowe dla dalszych
analiz ewolucyjnych i funkcjonalnych.

Cel badan: Opracowanie i walidacja narzedzia bioinformatycznego do standaryzowanej,
automatycznej analizy transferow DNA mig¢dzy genomami mitochondrialnym
i plastydowym, z demonstracjg jego zastosowania na genomach Ribes i innych modelach
roslinnych (Daucus carota, Nassella tenuissima)

Publikacja 2.2 — Mazdziarz M., Krawcezyk K.* (2026) Transgenomes: automated detection
and characterization of mitochondrial-plastid DNA transfers. Journal of Plant Research DOL:
10.1007/s10265-026-01709-0.

Celem badan bylo opracowanie i walidacja narzedzia bioinformatycznego do standaryzowanej
oraz w petni zautomatyzowanej analizy transferow DNA miedzy genomami mitochondrialnym
i plastydowym. Idea opracowania takiego narzedzia wywodzi si¢ z naszych wczesniejszych
badan nad genomami organellowymi rodzaju Ribes, w ktérych ujawnila si¢ potrzeba stworzenia
rozwigzania upraszczajacego i standaryzujacego analize transferéw miedzy organellami.
Narzgdzie to zaprojektowaliSmy z mysla zardbwno o usprawnieniu wiasnych analiz, jak
i 0 udostepnieniu go szerszemu gronu uzytkownikow zainteresowanych badaniem zjawiska
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[GT, umozliwiajac jednoczesnie bardziej poglebiona i kompleksowg charakterystyke zjawiska
przenoszenia DNA mi¢dzy genomami mitochondrialnym i plastydowym.

Pakiet rransgenoms, zaimplementowany w srodowisku R, integruje wyniki analiz BLASTn
z anotacjami  genomowymi (BED/GFF). umozliwiajgc kompleksowa identyfikacje
wewnatrzkomorkowego transferu gendow (IGT). Proces analizy obejmuje automatyczng
detekcje homologicznych regionéw, klasyfikacje kierunku transferow (plastyd —
mitochondrium oraz mitochondrium — plastyd), ekstrakcje sekwencji, analizy statystyczne,
w tym ocen¢ zawartosci GC, a takze wizualizacje wynikéw, w tym relacji syntenicznych.
W konsekwencji narzedzie to eliminuje ograniczenia tradycyjnych, manualnych analiz
w genomice porownawczej, zapewniajac powtarzalnosé i skalowalnosé badan.

Walidacje pakietu transgenomes przeprowadzono na genomach pigciu gatunkow rodzaju Ribes
(R. alpinum, R. meyeri, R. nigrum, R. odoratum, R. stenocarpum), a takze na genomach innych
modeli roslinnych: Daucus carota i Nassella tenuissima. Zastosowanie narzedzia pozwolito na
wykrycie zréznicowanej liczby transferéw miedzygenomowych w analizowanych gatunkach,
wyraznie zwickszajac ich wykrywalnos¢ — przykladowo w R alpinum liczba
zidentyfikowanych transferow wzrosta z 11 (ok. 9500 pz) do 46 (ok. 17 000 pz). Analizy
wykazaly dominujgcy udziat sekwencji zwigzanych z rRNA, a takze obecnos$é fragmentow
zawierajacych geny kodujace bialka, takie jak infA, petB, petD czy psal.

Szczegdlnie istotnym wynikiem badan byto wykazanie, ze transfery obejmujace geny kodujace
biatka niosg istotny sygnal filogenetyczny umozliwiajacy réznicowanie linii ewolucyjnych
w obrebie rodzaju Ribes. Wskazuje to, ze architektura genomow organellowych moze stanowi¢
nos$nik informacji o znaczeniu systematycznym, wykraczajagcym poza klasyczne markery
molekularne. Jednoczesnie zaobserwowana akumulacja transferéw w genomie R. alpinum
sugeruje istnienie specyficznych mechanizméw sprzyjajacych intensyfikacji IGT w tym
gatunku oraz potencjalnych konsekwencji funkcjonalnych tego zjawiska. Ich wyjasnienie
wymaga jednak dalszych, zintegrowanych badan obejmujgcych analizy transkryptomiczne,
proteomiczne oraz porownawcze podejscia filogenomiczne.

PODSUMOWANIE WYNIKOW OSIAGNIECIA NR 2

Osiagniecie nr 2 koncentruje si¢ na badaniach nad ewolucjg genoméw organellowych rodzaju
Ribes, obejmujgcych identyfikacje regionéw o podwyzszonej zmiennosci mutacyjnej, analize
transferéw sekwencji DNA miedzy organellami oraz wyznaczenie nowych markeréw
filogenetycznych. a takze opracowanie narzedzia bioinformatycznego umozliwiajgcego ich
zautomatyzowang analize. Uzyskane wyniki istotnie poszerzajg wiedzg o zmiennosci genomow
porzeczek, dostarczajac jednoczesnie nowych narzedzi dla systematyki i analiz
porownawczych profili transferéw miedzygenomowych. Badania te umozliwily réwniez
szczegolowa charakterystyke referencyjnych genomoéw  wybranych przedstawicieli
Grossulariaceae oraz doprowadzily do stworzenia otwartego, ogolnodostepnego narzedzia do
analizy transferow migdzy organellami.

Wyniki tych badan przyczyniaja sie z jednej strony do lepszego zrozumienia mechanizmow
ksztaltujacych ewolucje genomdw organellowych, z drugiej zas dostarczaja uzytecznych
markeréw molekularnych wspierajacych badania taksonomiczne i filogenetyczne. Osiggnigcie
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to wpisuje si¢ w aktualne kierunki rozwoju genomiki roslin, oparte na kompleksowym
i zintegrowanym wykorzystaniu danych genomowych w badaniach nad ewolucja
i réznorodnoscia roslin.
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OSIAGNIECIA NAUKOWE PRZED UZYSKANIEM STOPNIA DOKTORA

1. Rewizja systematyki i filogenezy rodzaju Lamium L. (Lamiaceae) w oparciu
o por6wnawcza  analiz¢ markeré6w z genomu  jadrowego, plastydowego
i mitochondrialnego

Po obronie pracy magisterskiej, w trakcie studiéw doktoranckich pracowatam pod kierunkiem
prof. dr. hab. Tadeusza Korniaka oraz prof. dr. hab. Jakuba Sawickiego. Prowadzone przeze
mnie badania dotyczyly zmiennosci genetycznej, rekonstrukcji filogenezy oraz weryfikacji
podziatu systematycznego rodzaju jasnota Lamium w oparciu o analize¢ sekwencjt wybranych
Il markerow molekularnych reprezentujgcych genom jadrowy, chloroplastowy oraz
mitochondrialny. W latach 2011-2013 petnitam funkcje kierownika projektu pt. ,,Filogeneza
rodzaju Lamium L.”, 2011/01/N/NZ8/02208. Badania realizowane zaréwno w ramach projektu
jak i przed nim pozwolily istotnie zaktualizowa¢ podziat systematyczny i obraz ewolucji
rodzaju Lamium, dostarczajac nowych przeslanek dla delimitacji trudnych taksonow
1 potwierdzajgc uzyteczno$¢ wybranych markeréw molekularnych zaréwno w analizach
filogenetycznych, jak i delimitacji gatunkow.

Kluczowe wyniki badan obejmuja:

o Ustalenie, ze Galeobdolon luteum nie jest wystarczajagco odlegly genetycznie od
wlasciwego rodzaju jasnota, co uzasadnia jego wiaczenie do tego rodzaju. Podniesienie
rangi czterech podgatunkow, wyréznianych obecnie w obrebie Galeobdolon luteum, nie
znajduje poparcia w wynikach badan filogenetycznych.

o Ustalenie, ze sposréd wszystkich analizowanych markerdw najlepsza informatywno$é
filogenetyczna maja geny rpo, zwlaszcza rpoA, cho¢ ich zmienno$¢ nie jest
wystarczajgca do pelnej rekonstrukcji historii calego rodzaju.

e Odkrycie, ze mutacje w genach rpo, powstale pod wplywem doboru naturalnego, moga
mie¢ istotne znaczenie dla wyodrebniania si¢ linii filogenetycznych Lamium oraz
wplywac na wlasciwosci kodowanych peptydow.

e Potwierdzenie, ze L. garganicum i L. gevorense sa gatunkami o pochodzeniu
polifiletycznym. L. album i L. tomentosum to taksony parafiletyczne. Pozostate zbadane
gatunki nalezace do rodzaju Lamium sa monofiletyczne.

e Wskazanie, Ze nie udalo si¢ zidentyfikowac uniwersalnego barkodu DNA — najwiekszg
skuteczno$¢ (ok. 78%) w rozpoznawaniu gatunkow osiagnieto dla kombinacji
matK+trnH-psbA. Czesé gatunkdéw mieszancowych i polifiletycznych nadal sprawia
trudnosci identyfikacyjne.

Szczegotowe wyniki tych badan zostaty przedstawione w pieciu pracach oryginalnych, sposrdd
ktorych trzy (prace 3-5) stanowily podstawe rozprawy doktorskiej:

1.  Wasowicz K., Szczecinska M.. Sawicki J. (2010) Genetic relationships between four
Polish Lamium species (L. amplexicaule. L. incisum. L. moluccellifolium, L. purpureum).
Cas. Slez. Muz. Opava (A), 59: 209-216.
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2. Wasowicz K., Szczeciniska M., Sawicki J. (2011) The reasons for low intrapopulation
genetic variation in Lamium incisum Willd. Cas. Slez. Muz. Opava (A), 60: 79-84.

3.  Krawcezyk K., Komiak T., Sawicki J. (2013) Taxonomic status of Galeobdolon luteum
Huds. (Lamiaceae) from classical taxonomy and phylogenetics perspectives. Acta
Biologica Cracoviensia Series Botanica, 55(2): 18-28.

4. Krawcezyk K., Sawicki J. (2013) The uneven rate of the molecular evolution of gene
sequences of DNA-dependent RNA polymerase I of the genus Lamium L. International
Journal of Molecular Sciences, 14(6): 11376-11391.

5. Krawezyk K., Szczecinska M., Sawicki J. (2014) Evaluation of 11 single-locus and seven
multi-locus DNA barcodes in Lamium L. (Lamiaceae). Molecular Ecology Resources,
14: 1-14.

2. Zbadanie wystepowania wybranych gatunkéw roslin inwazyjnych na terenie
polnocno-wschodniej Polski

W czasie studiow doktoranckich uczestniczytam rowniez w badaniach pod kierunkiem prof. dr.
hab. Tadeusza Korniaka. Efekty prowadzonych badan opisano w dwdch polskojezycznych
publikacjach:

e Korniak T., Wasowicz K., Kotodziej P. (2011) Wystepowanie Heracleum sosnowskyi
Manden. wzdtuz drég w pdlnocno-wschodniej Polsce. Ekologia i Technika, XIX(3A):
166-171.

e Korniak T., Hotdyiski Cz., Wasowicz K., Swieczkowska J. (2012) Amerykanskie
gatunki z rodzaju Solidago w poétnocno-wschodniej Polsce. Zeszyty Naukowe UP
Wroclaw seria Rolnictwo. 584: 81-88.3.

W pierwszej z nich przeanalizowano wystgpowanie i rozprzestrzenianie sie barszczu
Sosnowskiego (Heracleum sosnowskyi), ze szczegdlnym uwzglednieniem obszarow wzdluz
drég i tras komunikacyjnych. Zjawisko to stanowi istotny problem ekologiczny zwiazany z
ekspansja gatunkéw inwazyjnych (Korniak i in. 2011). Druga praca opisuje rozmieszczenie
amerykanskich gatunkéw z rodzaju nawlo¢ Solidago na tych samych terenach, dokumentujac
obecno$¢ i dynamike populacji tych gatunkéw oraz ich wplyw na lokalne ekosystemy (Korniak
iin.2012).

Obie publikacje dostarczajg cennej wiedzy na temat ekspansji gatunkéw inwazyjnych i moga
wspiera¢ dzialania dotyczgce zarzgdzania bioréznorodnoscig oraz ochrony $rodowiska w skali
regionalne;j.

3. Poznanie przemian zbiorowisk ro$linnych towarzyszacych uprawom wierzby
w polnocno-wschodniej Polsce

Badania srodowiskowe pod kierunkiem prof. dr. hab. Tadeusza Korniaka, w ktérych bratam
udziat dotyczyly przemian flory segetalnej, towarzyszacej plantacjom wierzb krzewiastych —
gléwnie Salix viminalis L. na Pojezierzu Olsztyfiskim i Pojezierzu Mragowskim. Uzyskane
wyniki badan pozwolily stwierdzié, ze bogactwo gatunkowe chwastéw spada wraz z wiekiem
uprawy. Na starszych plantacjach zaobserwowano przewage procentowg apofitdbw nad
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antropofitami, jak rowniez przewage gatunkéw wieloletnich nad roslinami krétkotrwalymi.
Wykazano, ze badane zbiorowiska ulegaja intensywnym przemianom w poczatkowym okresie
trwania plantacji i posiadajg przejsciowy i nieustabilizowany charakter.

Wyniki badan zostaly przedstawione w publikacji:

e Korniak T., Holdynski Cz., Wasowicz K. (2009) Przemiany flory chwastéw upraw
wierzby w pétnocno-wschodniej Polsce. Pamigtnik Pulawski, 150: 159-170.

4. Kompleksowe opracowanie flory naczyniowej Parku Krajobrazowego Wzgérz
Dylewskich

W trakcie studiow magisterskich, w ramach stazu asystenckiego wzietam udzial w pracach
zespolu badawczego kierowanego przez prof. dr. hab. Antoniego Jutrzenke-Trzebiatowskiego.
Badania prowadzono w ramach projektu realizowanego przez Stowarzyszenie Milos$nikow
Wzgérz Dylewskich przy wsparciu finansowym i organizacyjnym UWM w Olsztynie,
Wojewodzkiego Funduszu Ochrony Srodowiska i Gospodarki Wodnej w Olsztynie oraz
Nadlesnictwa Olsztynek. Efektem tych badan jest monografia poswiecona florze naczyniowe;j
ekosysteméw PK Wzgdrz Dylewskich z podzialem na poszczegdlne typy siedlisk oraz ze
szczegdlnym uwzglednieniem dwdch rezerwatow wystepujacych na terenie parku. Ponadto
efektem badari nad rozmieszczeniem gatunkow rzadkich i chronionych zidentyfikowanych na
badanym terenie sa mapy rozmieszczenia tych gatunkow. Wyniki badan opublikowano
w monografii:

e Jutrzenka-Trzebiatowski A., Holdynski Cz. (red.) Dynowski P., Dziedzic J., Hotdynski
Cz.. Jutrzenka-Trzebiatowski A., Kotodziej P., Korniak T., Loro P., Pisarek W., Szarejko
T., Wasowicz K. 2007. Rosliny naczyniowe Parku Krajobrazowego Wzgérz Dylewskich.
UWM w Olsztynie, Olsztyn, 159 s. ISBN 978-83-926486-4-2

5.  Opracowanie badan flory naczyniowej w gérnej czeSci doliny rzeki Grabianki
w Parku Krajobrazowym Wysoczyzny Elblaskiej.

W trakcie studiow doktoranckich bratam rdéwniez udzial w aktywnosciach naukowych
inicjowanych przez Studenckie Kolo Botanikow. Jedna z nich byla kompleksowa
inwentaryzacja doliny rzeki Grabianki w Parku Krajobrazowym Wysoczyzny Elblaskiej.
Badania tego cennego przyrodniczo obszaru wykazaly, ze gleboko erozyjna dolina rzeki
Grabianki to refugium réznorodnosci gatunkowej. Na badanym obszarze stwierdzono
wystepowanie 292 gatunkow roslin naczyniowych, w tym 12 objetych ochrong prawna oraz 6
taksonow umieszczonych na ,.Czerwonej liscie roslin zagrozonych w Polsce”. Opracowanie
wskazuje réwniez na realne zagrozenia dla cennych elementow flory obecne na badanych
obszarze.

Wyniki badan opublikowano w pracy:

e Szymczyk R.. Zalewska A., Szydlowska J., Krawezyk K., Kotodziej P., Stelmaszczyk
M. 2014. Vascular plants of the upper part of the Grabianka river valley in the Elblag
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Plateau Landscape Park. Polish Journal of Natural Sciences. Vol 29(4): 337-358.
(MNiSW2016=14)

Potwierdzeniem aktywnosci naukowo-badawczej przed uzyskaniem stopnia doktora sg rowniez
doniesienia konferencyjne prezentowane na migdzynarodowych { krajowych konferencjach

i seminariach naukowych.

[PS]

10.

WYSTAPIENIA KONFERENCYJNE PRZED UZYSKANIEM STOPNIA DOKTORA

Szymezyk R., Dzieciol A., Wasowicz K. 2007. Uwagi o porostach Narwi w okolicach
Nowego Dworu Mazowieckiego. Materialy Migdzynarodowego Seminarium Kot
Naukowych, Olsztyn 10-11 maja 2007: 92-93;

Kotodziej P., Wasowicz K., Wojtaszek A., Brzeska M., Liberacka M. 2007. Flora
ruderalna Widryn (Pojezierze Mragowskie). Materiaty Miedzynarodowego Seminarium
Kél Naukowych, Olsztyn 10-11 maja 2007: 99-100;

Wasowicz K., Dzieciot A., Wojtaszek A., Kolodziej P., Szymczyk R. 2007.
Inwentaryzacja stanowisk roélin inwazyjnych w pdtnocnej czesci Wigierskiego Parku
Narodowego. Przeglagd Dzialalnosci Studenckich Kot Naukowych Przyrodnikow,
Biatystok 16-18.11.2007r., Uniwersytet w Biatymstoku;

Wasowicz K., Dzieciol A., Wojtaszek A., Kolodziej P.. 2008. Rosliny inwazyjne
w potnocnej czesci Wigierskiego Parku Narodowego. Migdzynarodowe Seminarium Kol
Naukowych, Olsztyn, 9-10 maja 2008: 102-103;

Korniak T.. Wasowicz K., Kolodziej P. 2010. Referat: ,,Wystgpowanie Heracleum
sosnowskyi Manden. wzdtuz drég w potnocno-wschodniej Polsce”. XXXIV Krajowa
Konferencja Naukowa z cyklu ,Rejonizacja chwastow segetalnych w Polsce”.
Bydgoszcz-Fordon 2-3 wrzesnia 2010;

Hotdynski Cz., Kotodziej P., Wasowicz K. 2010. Referat: ,Struktura biologiczna
i przestrzenna populacji Agrimonia pilosa Ledeb. wzdluz szlakéw komunikacyjnych”.
XXXIV Krajowa Konferencja Naukowa z cyklu ,,Rejonizacja chwastow segetalnych w
Polsce™. Bydgoszcz-Fordon 2-3 wrzesnia 2010;

Korniak T.. Wasowicz K., Holdynski Cz., Swieczkowska J. ,Rodzaj Solidago
w potnocno-wschodniej Polsce”. XXXV Krajowa Konferencja Naukowa z cyklu
,Rejonizacja chwastéw segetalnych™ pt. ,.Biologia i wystepowanie Solidago sp. w
zbiorowiskach roslinnych na odtogach™ 6-8 wrzesnia 2011 Wroctaw-Winna Gora;
Szczecinska M., Sawicki J., Wasowicz K., Milewicz M., Holdynski Cz., 2012.
Population structure and genetic diversity of Pulsatilla patens in Poland. International
Conference Molecular Ecology, Vienna, Austria 4-7 February 2012;

Sawicki J., Szczecinska M., Pisarek W., Milewicz M., Wasowicz K. 2012. Haplotype
Variation in the European Populations of Gealium trifidum (Rubiaceae). International
Conference Molecular Ecology, Vienna, Austria 4-7 February 2012;

Wasowicz K., Milewicz M., Szczeciniska M.. Sawicki J.. Szkudlarz P. 2012.
Phylogenetic relationships within the African representatives of the genus Erica
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(£ricaceae). International Conference Molecular Ecology, Vienna, Austria 4-7 February
2012;

11.  Krawezyk K., Sawicki J. 2013. Ocena informatywnosci filogenetycznej gendw rpo na
przyktadzie rodzaju Lamium L. 56. Zjazd Polskiego Towarzystwa Botanicznego Olsztyn,
24-30 czerwca 2013:

OSIAGNIECIA NAUKOWE PO UZYSKANIU STOPNIA DOKTORA

Po uzyskaniu stopnia doktora, Il kwietnia 2014 r. zostalam zatrudniona na stanowisku
specjalisty w Katedrze Botaniki i Ochrony Przyrody (jednostka zmienita nazwe na: Katedra
Botaniki i Ekologii Ewolucyjnej), Wydzialu Biologii i Biotechnologii Uniwersytetu
Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie. Z dniem 20 lutego 2017 r. zostalam zatrudniona na
stanowisku asystenta, natomiast od 1 pazdziernika 2017 r. pracuje na stanowisku adiunkta.

1. Zbadanie ultrastruktury owocni przedstawicieli rodzaju jasnota Lamium L.
w odniesieniu do taksonomii i powiazan filogenetycznych w obr¢bie rodzaju

W ramach kontynuacji realizacji zatozen projektu Preludium pt.: ,,Filogeneza rodzaju Lamium
L.” przeprowadzilam badania nad ultrastruktura powierzchni owocdw jasnoty. Badania
wykonane z zastosowaniem skaningowego mikroskopu elektronowego pozwolity na
zdefiniowanie cech umozliwiajacych skuteczna identyfikacje niemal wszystkich gatunkdéw
z rodzaju jasnota. Wykazano, ze cechy drugorzedowe urzezbienia powierzchni owocow dziela
rodzaj jasnota na trzy grupy. Wyniki tych badan dostarczyly takze nowych argumentéw za
wlaczeniem gajowca zéltego do rodzaju jasnota.

Wyniki niniejszych badan opublikowano w pracy:

e Krawcezyk K., Glowacka K. 2015. Nutlet micromorphology and its taxonomic utility in
Lamium L. (Lamiaceae), Plant Systematics and Evolution, 301:1863—-1874. doi:
10.1007/s00606-015-1199-9.

2. Osiagnigcia naukowe z zakresu organellowej genomiki poréwnawczej roslin
naczyniowych

Uczestniczylam réwniez w badaniach dotyczacych genomiki organellowej roslin
naczyniowych, ktdre mialy na celu poznanie struktury, zmiennosci i potencjatu aplikacyjnego
plastoméw i mitogenoméw u gatunkéw rzadkich i zagrozonych. Zrealizowane projekty
koncentrowaty si¢ na dwoch modelowych taksonach — lipienniku Loesela (Liparis loeselii) oraz
sasance otwartej (Pulsatilla patens). Uzyskane wyniki nie tylko dostarczyly nowych danych
o organizacji genomow organellowych tych gatunkdéw, ale takze pokazaly ich przydatnosé
w badaniach taksonomicznych, filogenetycznych i konserwatorskich.

Opisanie genomu chloroplastowego lipiennika Loesela Liparis Loeseli (L.) Rich.

W efekcie tej pracy opublikowana zostala kompletna sekwencja plastomu storczyka z gatunku
L. loeseli wraz z annotacjami i mapg gendw. Przeprowadzono rowniez analize filogenetyczna,
ktora wykazata bliskie pokrewienstwo L. loeseli i Dendrobium officinale a takze potwierdzita
dotychczasowa pozycje taksonomiczng lipiennika na tle innych przedstawicieli Orchidaceae.

27



Zatgceznik 3

Opublikowanie kompletnego genomu chloroplastowego L. loesel/i ma potencjalne znacznie
w opracowaniu strategii ochronnej tego rzadkiego i ginacego gatunku storczyka.

Wyniki badan opublikowano w pracy:

¢ Krawczyk K., Wiland-Szymanska J., Buczkowska-Chmielewska K., Drapikowska M.,
Maslak M., Myszczynski K., Szezeciniska M., Slipiko M., Sawicki J. 2017. The complete
chloroplast genome of a rare orchid species Liparis loeselii (L.), Conservation Genetic
Resources.

Ocena uzytecznosci genomow organellowych w badaniach zmiennosci sasanki otwartej

W ramach tego osiagniecia wykazano, ze genom mitochondrialny sasanki otwartej Pulsatilla
patens charakteryzuje sie wielochromosomowa organizacjg, z najwiekszym sposrod znanych
roslin ladowych udziatem dlugich powtorzen i fragmentdéw pochodzenia chloroplastowego.
Dodatkowo zidentyfikowano rozlegte zjawisko edycji RNA, co stanowi istotna innowacje
w poznaniu proceséw molekularnych w genomach mitochondrialnych roélin. Ponadto
uzyskane wyniki badan wskazuja na uzytecznos¢ genomow organellowych do analizy réznic
genetycznych miedzy populacjami, co ma istotne konsekwencje dla badan nad dynamika
populacji oraz strategii ochrony tego zagrozonego gatunku. Rezultaty te dostarczaja
nowatorskich wnioskow dotyczacych ewolucyjnej dynamiki mitogenoméw wczesnych roslin
dwulisciennych oraz granic przydatnosci genomoéw organellowych w  badaniach
ekologicznych. Stanowig one istotny wkiad w rozwdj molekularnej biologii ewolucyjne;j
i genetyki konserwatorskiej.

Wyniki badan opublikowano w formie dwoch publikacji naukowych, ktére stanowily podstawe
rozprawy doktorskiej dr. Kamila Szandara: pt. ,,Analiza efektywnosci genomdw organellowych
w badaniach zmiennosci i struktury genetycznej populacji rzadkiego i zagrozonego gatunku
Pulsatilla patens (L.)”. W przewodzie tym pelnilam funkcj¢ promotora pomocniczego.

e Szandar K., Krawczyk K., Myszczynski K., Slipiko M., Sawicki 1., Szczecinska M.
(2022) Breaking the limits—multichromosomal structure of an early eudicot Pulsatilla
patens mitogenome reveals extensive RNA-editing, longest repeats, and chloroplast-
derived regions among sequenced land plant mitogenomes. BMC Plant Biology, 22(1):
1-15.

e Szandar K., Sawicki J., Paukszto L., Krawezyk K., Szczeciniska M. (2023) Are the
organellar genomes useful for fine scale population structure analysis of endangered
plants? A case study of Pulsatilla patens (L.) Mill. Genes, 14(1): 67.

3. Osiggniecia naukowe z zakresu genomiki organellowej mszakow

Pracujac z zespotem prof. dr. hab. Jakuba Sawickiego uczestniczylam w badaniach
poswigconych genomice organellowej mszakéw, obejmujacych zaréwno plastomy, jak
i mitogenomy. Celem tych prac bylo poznanie struktury, zmiennosci i ewolucji genomow
organellowych u przedstawicieli réznych linii rozwojowych mchéw 1 watrobowcow.
W badaniach bratam udzial w analizach poréwnawczych, opracowywaniu wynikéow oraz
w przygotowaniu publikacji.
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W poczatkowym etapie badania koncentrowaly sie na analizach genomow plastydowych
mchow. Wykazano istnienie regiondw wysoce zmiennych w obrebie rodzaju Orthotrichum s.1.,
co umozliwito wskazanie markeréw szczegdlnie przydatnych w badaniach filogenetycznych i
taksonomicznych.

e  Mizia P., Myszczynski K., Slipiko M., Krawczyk K., Plasek V., Szczecinska M., Sawicki
J. (2019) Comparative plastomes analysis reveals the first infrageneric evolutionary
hotspots of Orthotrichum s.1. (Orthotrichaceae, Bryophyta). Turkish Journal of Botany,
43: 444457,

W kolejnych pracach badania objely plastomy watrobowcdw. Udokumentowatly one pierwsze
znane rozszerzenie odwroconych powtdrzen (IR) u Marchantiales, zwiazane
z nagromadzeniem motywow mikrosatelitarnych. Wynik ten pozwolil zidentyfikowaé
nowy mechanizm reorganizacji plastomow w tej linii rozwojowe;.

e Sawicki J., Baczkiewicz A., Buczkowska A., Gorski P., Krawczyk K., Mizia P.,
Myszczynski K., Slipiko M., Szczecifiska M. (2020) The increase of simple sequence
repeats during diversification of Marchantiales, an early land plant lineage, leads to the
first known expansion of inverted repeats in the evolutionarily-stable structure of
liverwort plastomes. Genes, 11: 299,

Nastepny etap badan poswigcony zostal analizie genomdw plastydowych u gatunkow
réznigcych sie ekologig i formag zycia. Badania nad Apopellia endiviifolia wykazaly
wyjatkowo wysoki poziom dywergencji migdzy formg wodna i ladows, wskazujac na
istotng role plastoméw w adaptacji roslin do odmiennych siedlisk.

e Sawicki J., Krawezyk K., Slipiko M., Szandar K., Szczecifiska M. (2021) Comparative
analysis of Apopellia endiviifolia plastomes reveals a strikingly high level of
differentiation between its terrestrial and water form. Diversity, 13: 674.

7 kolei analiza plastomu Nowellia curvifolia pozwolila udokumentowaé najmniejszy znany
plastyd z kompletnym zestawem genow oraz wykazata niezwykle wysoki poziom
zmiennosci wewnatrzgatunkowej, co sugeruje wystepowanie kryptospecjacji.

e Sawicki J., Krawczyk K., Slipiko M., Szczecifiska M. (2021) Sequencing of organellar
genomes of Nowellia curvifolia (Cephaloziaceae Jungermanniales) revealed the smallest
plastome with complete gene set and high intraspecific variation suggesting cryptic
speciation. Diversity, 13(2): 81.

Rozwijajac badania, bralam udzial w zastosowaniu technologii sekwencjonowania
nanoporowego w badaniach organelli watrobowcow. Dzigki temu mozliwe byto opisanie
najbardziej zredukowanych genoméw mitochondrialnych wérdd prostych watrobowcow
(Pellidae) a takze wykazanie konfliktow filogenetycznych pomigdzy danymi
plastydowymi i mitochondrialnymi.

e Paukszto L., Gorski P., Krawczyk K., Mazdziarz M., Szczecinska M., Slipiko M.,
Sawicki J. (2023) The organellar genomes of Pellidae (Marchantiophyta): the evidence
of cryptic speciation, conflicting phylogenies and extraordinary reduction of
mitogenomes in simple thalloid liverwort lineage. Scientific Reports, 13(1): 8303.
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W innej pracy opisalismy rowniez wystepowanie heteroplazmii zaréwno w plastydach, jak i
mitochondriach prostych oraz lisciastych watrobowcow, co stanowi jedno z pierwszych
potwierdzen tego zjawiska w badanej grupie roslin.

e Sawicki J., Krawczyk K., Kurzyfski M., Mazdziarz M., Paukszto L., Sulima P,
Szczecinska M. (2023) Nanopore sequencing of organellar genomes revealed
heteroplasmy in simple thalloid and leafy liverworts. Acta Societatis Botanicorum
Poloniae, 92(1).

Lacznie prace te znaczaco poszerzaja wiedze o ewolucji genomow organellowych mszakow.
Uczestniczac w ich realizacji, wspéttworzylam wyniki pokazujgce, ze pomimo ogolnie
konserwatywnego charakteru plastydow i mitochondriéw u roslin ladowych, u mszakéw
obserwuje si¢ unikalne reorganizacje plastoméw. niezwykls redukcje mitochondriéow oraz
zjawiska heteroplazmii. Odkrycia te wnoszg istotny wklad w zrozumienie ewolucji wczesnych
roslin ladowych.

4. Poznanie genomu jadrowego watrobowca Riccia sorocarpa mna poziomie
chromosomowym, obejmujace pelne sekwencje od telomeru do telomeru

Prowadzone badania nad genomem jadrowym watrobowca Riccia sorocarpa
(Marchantiophyta) stanowia pierwszy, chromosomowy opis genomu przedstawiciela tego
rodzaju, obejmujacy kompletne sekwencje ,,0d telomeru do telomeru”. Rezultat ten ma istotne
znaczenie nie tylko dla badan nad watrobowcami, lecz takze szerzej — dla poznania genomiki
wczesnych roslin lgdowych. Uzyskany opis genomu stanowi jeden z najbardziej kompletnych
i szczegotowych modeli molekularnych w tej grupie roslin, co otwiera nowe kierunki badan w
zakresie ewolucji, funkcji genomu oraz mechanizmoéw jego organizacji.

W poréwnaniu do innych linii ewolucyjnych roslin, genomy jadrowe watrobowcoéw sa stabo
poznane, jako ze jak dotad tylko jeden, modelowy gatunek Marchantia polymorpha zostal
ztozony na poziomie chromosomowym. Genom blisko spokrewnionego gatunku Ricciocarpos
natans opublikowano jak dotagd w formie tzw. pseudochromosoméw bez okreslenia ich
przynaleznosci do poszczegdlnych chromosoméw. Analiza pordwnawcza osSmiu
chromosomoéw R. sorocarpa z genomami M. polymorpha i Ricciocarpos natans ujawnila, ze
chromosomy 1, 2 i 4 charakteryzujg si¢ duzg konserwatywnoscig migdzy porownywanymi
gatunkami. Pozostate chromosomy wykazywaty bardziej zlozone i rozbiezne wzory syntenii.
Co wiecej, wykazano gleboka redukcje chromosomu 5 u R. sorocarpa.

Innowacyjnos¢ omawianego osiggni¢cia wynika zarowno z poziomu kompletnosci i jakosci
sekwencjonowania, jak i zastosowanej metodologii. W prowadzonych badaniach kluczowa role
odegralo zastosowanie technologii Pore-C (Zhong et al. 2023). Metoda ta integruje
sekwencjonowanie dlugich odczytéw z unikatowa mozliwoscia analizy organizacji chromatyny
w przestrzeni jadra komorkowego. Dzieki temu podczas jednego eksperymentu udato sig
uzyska¢ nie tylko dlugie odczyty sekwencji, ale takze informacje o tréjwymiarowe;j
architekturze genomu. Dane te posluzyly nastepnie do precyzyjnego przypisania
poszczegdlnych fragmentow do kompletnej struktury chromosomowej, co znaczgco
zwiekszylo cigglos¢ i poprawnosé zlozenia genomu.
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Prezentowane badania doprowadzilty do powstania wysokiej jakosci genomowej mapy
watrobowca, umozliwiajac identyfikacje waznych regionow strukturalnych, takich jak
powtarzalne sekwencje, telomery i centromery, a takze regiondw funkcjonalnych, zwigzanych
m.in. z genami istotnymi dla metabolizmu i adaptacji do $rodowiska lgdowego. Dzigki
zastosowaniu metody Pore-C mozliwe bylo takze przeanalizowanie architektury chromatyny
i rozmieszczenia elementdw regulacyjnych w genomie, co stwarza podstawy do dalszych badan
w obszarze epigenetyKki i regulacji ekspresji gendw w prymitywnych roslinach.

Badania prowadzone byly w ramach realizacji projektu badawczego: ,Rola proceséw
epigenetycznych w adaptacji do srodowiska ladowego wczesnych roslin ladowych” — nr
2020/39/B/NZ8/02504, finansowanego przez Narodowe Centrum Nauki, kierowanego przez
prof. dr hab. Jakuba Sawickiego.

o Krawczyk K., Szablinska-Piernik J.. Paukszto L. Mazdziarz M., Sulima P., Przyborowski
J.A., Szczecinska M., Sawicki J. (2025) Chromosome-scale telomere to telomere genome
assembly of common crystalwort (Riccia sorocarpa Bisch.). Scientific Data. 12: 77.

5. Poznanie mechanizmu determinacji plei u watrobowceow

W ramach wspolpracy migdzynarodowej uczestniczytam w badaniach dotyczacych ewolucji
systemow plci u watrobowcow z rodzaju Riccia. Zespdt kierowany przez prof. Johna L.
Bowmana z Monash University w Melbourne skupit si¢ na analizie genomicznej
i porownawczej tej grupy, ktdra charakteryzuje si¢ wyjgtkowa rdéznorodnoscig form
rozrodczych.

Badania wykazaly, ze w obrgbie rodzaju Riccia doszto do wielokrotnych, niezaleznych zmian
systemow plci, obejmujacych zardwno przejscia w kierunku jednopiennosci, jak i redukcyjna
ewolucje zwigzanych z nig mechanizméw. Zidentyfikowano rowniez sygnatury molekularne
$wiadczace o regresywnej ewolucji w liniach utrzymujgcych pojedynczy typ gametangiow.
Wyniki te dostarczyty nowych dowodow na plastyczno$¢ systemow plci u wezesnych roélin
ladowych i stanowig istotny wktad w zrozumienie ewolucji strategii reprodukcyjnych.

MJj udziat obejmowat prace laboratoryjne zwiazane z analiza danych genomowych.

e Levins J, Paukszto L., Krawczyk K., Mazdziarz M., Arch B.C., Cargill D.C., Bowman
J.L. (2025) Evolution of sexual systems and regressive evolution in Riccia. New
Phytologist, 246(2): 769-784.

6. Poznanie epitranskryptomieznych i epigenetycznych mechanizméw adaptacji Riccia
Jfluitans do sSrodowiska wodnego

Badania prowadzone w ramach tego osiggniecia w pierwszej kolejnosci objety szczegotowa
analize epitranskryptomu wglebki wodnej Riccia fluitans, watrobowca wykazujacego unikalna
zdolnos¢ adaptacji do warunkoéw Srodowiska wodnego i ladowego. Wykorzystujac
innowacyjng technike sekwencjonowania nanoporowego natywnych czasteczek RNA,
uzyskano kompleksowy obraz modyfikacji posttranskrypcyjnych RNA, takich jak metylacja
Né6-adenozyny (m6A), S-metylocytozyna (m5C) oraz pseudourydylacja (V). istotnych dla
regulacji ekspresji gendw w procesach adaptacyjnych.
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Analizujac epigenetyczne sygnatury dla roslin hodowanych w $rodowisku ladowych oraz
w srodowisku wodnym, zidentyfikowalismy miejsca metylacji 6 mA charakterystyczne dla
kazdego siedliska, ze znaczgco wyzszg czestoscia metylacji w formie wodnej. Kilka gendw
o zréznicowanej ekspresji (np. accD, psbA) bylo zlokalizowanych w tych samych miejscach
metylacji, co sugeruje potencjalny zwiagzek przestrzenny miedzy zrdznicowana metylacja
a ekspresjg gendw. Nasze wyniki dostarczaja pierwszych dowodéw na metylacje organelli
6 mA wrazliwa na warunki sSrodowiskowe u mszakow, wskazujac na dotychczas nierozpoznany
poziom kontroli epigenetycznej, ktéra moze przyczyniaé¢ si¢ do plastycznosci adaptacyjne;j
wczesnych roslin ladowych.

Najwazniejsze rezultaty badawcze obejmuja:

» ldentyfikacje znaczacych réznic w profilu ekspresji gendw miedzy formg wodna
a ladowa, co $wiadczy o molekularnej elastycznosci mechanizmow adaptacyjnych.

« Ujawnienie istotnie wyzszego poziomu m6A w formie wodnej wzgledem ladowej,
podkreslajacego role epitranskryptomu w adaptacji do srodowiska wodnego.

o  Wykazanie wydluzenia ogondéw poli(A) w RNA formy wodnej, co moze wplywaé
na stabilnos¢ i translacje mRNA, zwiekszajac odpornos¢ na warunki zanurzenia.

o Powigzanie obserwowanych modyfikacji RNA z ekspresjg genéw kodujacych enzymy
odpowiedzialne za ich powstawanie, co otwiera nowe perspektywy w badaniach nad
molekularng regulacja adaptacji roslin.

e Opisanie wystepowania metylacji 6 mA w genomach organelli R. fluitans w calym
genomie, wykazujace roznice we wzorcach metylacji miedzy formami wodnymi
i ladowymi, co sugeruje, ze regulacja epigenetyczna ma zwiagzek z adaptacja do
Srodowiska

Wyniki tych badan stanowig wklad w rozwoj wiedzy o roli zmian epigenetycznych
i epitranskryptomicznych w adaptacji roslin do zmiennych warunkéw $rodowiskowych oraz
roli mechanizméw posttranskrypcyjnych w ewolucji roslin ladowych i wodnych. Wyniki badan
opublikowano w trzech pracach, ktore wejdg w skiad rozprawy doktorskiej mgr. inz. Mateusza
Mazdziarza. W niniejszym przewodzie doktorskim petnie funkcje¢ promotora pomocniczego.

e Mazdziarz M.. Krawczyk K., Kurzynski M., Paukszto L., Szablinska-Piernik J.,
Szczecinska M., Sawicki J. (2024) Epitranscriptome insights into Riccia fluitans L.
(Marchantiophyta) aquatic transition using nanopore direct RNA sequencing. BMC Plant
Biology, 24(1): 399.

e Mazdziarz M., Krawcezyk K., Szablinska-Piernik J., Paukszto L., Szczeciniska M., Sulima
P. & Sawicki J. (2025). Epitranscriptomic and expression profiling in Riccia fluitans
across diverse environmental conditions. Computational and Structural Biotechnology
Journal, 27: 4232-4245.

e Mazdziarz M., Krawczyk K., Sulima P. & Sawicki J. (2026) 6mA methylation
differences in Riccia fluitans organellar genomes under flood stress. Plant Cell Reports
45: 90.
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7. Charakterystyka taksonomiczna i funkcjonalna mikrobiomu gleby i plechy
u watrobowca Riccia sorocarpa

Przeprowadzona analiza mikrobiomdw gleby oraz plechy wglebki waskoptatowej Riccia
sorocarpa ujawnila wyrazne roznice taksonomiczne i funkcjonalne migdzy tymi dwoma
$rodowiskami mikrobiologicznymi. W plechach stwierdzono znacznie wyzsza rdéznorodnos¢
bakterii i grzyboéw niz w glebie, co tlumaczy sie stabilnym mikrosrodowiskiem plechy.
Zidentyfikowano istotne grupy bakterii wigzace azot a takze dominujace gatunki grzybow
symbiotycznych i odpornych na stres. Wykryto takze specyficzne wzorce metylacji DNA
mikroorganizméw, wspierajace ich adaptacje do roznych siedlisk. Wyniki podkreslaja
kluczowa rolg mikrobiomu w ekologii watrobowcdw, ich wplyw na ptodnos¢ gleby, zdrowie
ro$lin oraz odpornos¢ na stres Srodowiskowy, a takze potencjal praktycznych zastosowan w
rekultywacji srodowisk i ochronie bioréznorodnosci. Jednoczesnie wskazano na mozliwosé
funkcjonowania watrobowcow jako rezerwuaréw patogendéw roslinnych. Badania te wnosza
nowe spojrzenie na interakcje roslina—mikrobiom u organizméw nalezacych do jednych z
najstarszych ladowych roslin.
Szczegbdlowe wyniki badan opublikowano w pracy:
e  Wisniewski, P., Mazdziarz, M., Sawicki, J., & Krawczyk, K. (2025). Taxonomic and
functional differentiation of soil and thallus microbiomes in Riccia sorocarpa. Biologia,
1-12.

8. Poznanie mechanizmoéw rozprzestrzeniania gen6w opornosci u E. coli i Klebsiella spp.

Stosowany przeze mnie warsztat metodyczny dotyczacy badan z zakresu metagenomiki zostat
rowniez wykorzystany we wspolpracy z zespolem kierowanym przez prof. dr hab. Ewe
Korzeniewska. W latach 2022-2024 wzigtam udzial w badaniach prowadzonych przez jej
zespol oraz jej dwcezesnego doktoranta, dr. Damiana Rolbieckiego, w ramach realizacji zalozen
projektu PRELUDIUM 2021/41/N/NZ9/03292 , Metagenom S$ciekdéw szpitalnych — wplyw
dezynfekcji sciekéw na mikrobiom i rezystom $ciekow’.

Badania te dostarczyly nowatorskich danych na temat genéw opornosci na antybiotyki oraz
ruchomych elementéw genetycznych wspolnych dla szczepow Escherichia coli 1 Klebsiella
spp. pochodzacych zaré6wno od pacjentow szpitalnych, jak i ze szpitalnych Sciekow.
Wykorzystanie genomowego oraz metagenomicznego sekwencjonowania nanoporowego
pozwolito na identyfikacje podobnych mechanizmow opornosci i potwierdzito, ze srodowisko
Scieckowe sprzyja wymianie genéw opornosci oraz ewolucji plazmidow, stanowigc wazne
ogniwo w rozprzestrzenianiu antybiotykoopornosci migdzy $rodowiskiem klinicznym
a naturalnym.

Ponadto przeprowadzone badania wykazaly, ze chlorowanie $ciekdéw szpitalnych znaczaco
modyfikuje sktad mikrobiomu, a takze zmienia profil genéw opornosci (resistomu)
i ruchomych elementéw genetycznych (mobilomu). Wykorzystanie dlugich odczytow
nanoporowych umozliwilo sledzenie tych zmian w czasie rzeczywistym, wskazujac zarowno
na potencjalne korzysci, jak i zagrozenia wynikajace z chlorowania, ktére moze selekcjonowac
oporne szczepy i promowac przenoszenie genow opornosci.
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Uzyskane wyniki badan przyczyniaja sie do lepszego zrozumienia mechanizmow
rozprzestrzeniania opornosci na antybiotyki w s$rodowisku szpitalnym i jego otoczeniu,
wskazujac na potrzebe kompleksowego monitoringu i kontroli tych zjawisk dla ochrony
zdrowia publicznego.

Wyniki badan zostaly opublikowane w dwdéch pracach oryginalnych:

e Rolbiecki D., Paukszto L., Krawezyk K., Korzeniewska E., Sawicki J., Harnisz M.
(2024) Genomic and metagenomic analysis reveals shared resistance genes and mobile
genetic elements in E. coli and Klebsiella spp. isolated from hospital patients and hospital
wastewater at intra-and inter-genus level. International Journal of Hygiene and
Environmental Health, 261: 114423,

e Rolbiecki D., Paukszto L., Krawezyk K., Korzeniewska E., Sawicki J., Harnisz M.
(2023) Chlorine disinfection modifies the microbiome, resistome and mobilome of
hospital wastewater — a nanopore long-read metagenomic approach. Journal of Hazardous
Materials, 459: 132298.

9. Opracowanie metody diagnostyki i biokontroli patogenicznych grzybow z rodzaju
Fusarium

Wspolpracujac z zespolem badawczym prof. dr. hab. Tomasza Kulika wzigtam udzial
w badaniach nad molekularng identyfikacja i biokontrola patogenéw roslinnych z rodzaju
Fusarium. W pierwszym etapie badan opracowano molekularna metode identyfikacji
genotypdw i chemotypdw grzybow z rodzaju Fusarium. Waznym wynikiem tych badan byto
wykazanie, ze typ produkowanej przez grzyby z rodzaju Fusarium mykotoksyny z grupy
trichotecendw jest Scisle powiagzany z genotypem, a doktadniej z alleliczng forma genu Tril2.
Stosujac metodyke DNA barcodingu, ustalono, ze sekwencja tego genu pozwala nie tylko na
molekularng identyfikacje genotypdw, ale takze chemotypow (typdw produkowanej toksyny).
Wyniki te staly si¢ podstawg utworzenia bazy danych ToxGen, ktdra integruje informacje o
taksonomii, pochodzeniu, biologii, chemii oraz genotypie i chemotypie szczepébw Fusariun.
Uzyskane wyniki stanowily podstawe do stworzenia bazy danych ToxGen, integrujacej
informacje taksonomiczne, biologiczne, chemiczne i genetyczne o szczepach Fusarium. Baza
ToxGen umozliwia precyzyjng identyfikacje genotypdw toksyn trichotecenowych i jest obecnie
narz¢dziem referencyjnym w badaniach nad patogenami glebowymi i roslinnymi.

Osiggniecie zostato opublikowane w pracy:

e Kulik K., Abarenkov K., Busko M., Wolosz K., van Diepeningen A.D., Ostrowska-
Kolodziejczak A., Krawezyk K., Brankovics B., Stenglein S., Perkowski J., Sawicki J.
(2017) ToxGen: an improved reference database for the identification of type B-
trichothecene genotypes in Fusarium. Peerl. 5: €2992

W dalszym etapie badan skupiono si¢ na badaniu grzybow z rodzaju Trichoderma stosowanych
do kontroli patogendw roslin, gtownie grzybdéw patogenicznych, w tym Fusarium. W ramach
jednego z =zadan badawczych przeprowadzono wieloaspektowa analize preparatow
komercyjnych zawierajacych Trichoderma. obejmujaca ich taksonomie, sklad ilosciowy
i efektywnos¢ biologiczna.
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Wyniki tych badan opisano w publikacji:

e Kulik T., Staniszewska P., Wisniewski P., Treder Z., Przybylski M., Wronska E.,
Mazdziarz M., Krawezyk K., Bilska K., Paukszto L., Olszewski J. (2025) In-depth
comparison of commercial Trichoderma-based products: integrative approaches to
quantitative analysis, taxonomy and efficacy. Frontiers in Microbiology, 16.

Oba nurty powyzszych badan 1gcza si¢ w strategii kompleksowego zarzadzania patogenami
roslin: precyzyjnej diagnostyki oraz przeciwdzialania ich szkodom w rolnictwie.

10. Molekularne podstawy odpowiedzi gospodarza na COVID-19: odkrycie kluczowych
genow i modyfikacji epitranskryptomieznych w przebiegu infekcji SARS-CoV-2

Dzicki zaawansowanym umiejgtnosciom w zakresie sekwencjonowania nanoporowego
kwasdw nukleinowych, zdobytym podczas pracy badawcze] z roslinami, zostatam zaproszona
do wspolpracy w zespole dr hab. Marty Majewskiej, prof. UWM. Zespot ten realizowal projekt
dotyczacy wielowymiarowej charakterystyki molekularnych mechanizméw odpowiedzi
gospodarza na infekcje SARS-CoV-2, ze szczegdlnym uwzglednieniem zmian
transkryptomicznych i epitranskryptomicznych zachodzacych w odpowiedzi immunologicznej
czlowieka na COVID-19.

Efektem tej wspotpracy jak dotad sg trzy publikacje:

e Majewska M., Mazdziarz M., Krawezyk K., Paukszto L., Makowczenko K.G.,
Lepiarczyk E., Gromadzinski L. (2024) SARS-CoV-2 disrupts host gene networks:
Unveiling key hub genes as potential therapeutic targets for COVID-19 management.
Computers in Biology and Medicine, 183, 109343.

e Mazdziarz M., Krawczyk K., Lepiarczyk E., Paukszto L., Makowczenko K., Moczulska
B.. Iwanowicz P., Kocbach P., Nosek K., Sawicki J., Gromadzinski L. & Majewska M.
(2025) Poly(A) tail dynamics, non-adenine incorporation and alternative
polyadenylation shape the host transcriptome in COVID-19 pathogenesis. Scientific
Reports 15: 37986.

e Mazdziarz M., Krawczyk K., Lepiarczyk E., Paukszto L., Sawicki J., & Majewska M.
(2026). Epitranscriptomic signatures of m5C, m6A, and pseudouridine in COVID-19
reveal host RNA modifications involved in viral pathogenesis. Microbiology Spectrum,
e02561-25.

Gléwne osiggnigcie tych prac to kompleksowe zidentyfikowanie i funkcjonalna
charakterystyka gendéw oraz modyfikacji epigenetycznych zwigzanych z odpowiedzig
immunologiczna i adaptacyjna wobec infekcji SARS-CoV-2, co dostarcza nowych danych
wspierajacych badania nad biomarkerami i mozliwymi kierunkami terapii w COVID-19.
W pierwszej pracy (Majewska et al., 2024) zidentyfikowano kluczowe geny — tzw. ,hub
genes” — zaangazowane w odpowiedz gospodarza na infekcje SARS-CoV-2. wykorzystujac
sekwencjonowanie RNA i analizy bioinformatyczne. Wskazano silny wptyw wirusa na geny
kodujace bialka rybosomalne, obserwowano zmiany w ekspresji, alternatywnym splicingu
i allelo-specyficznej ekspresji tych gendw. Analizy funkcjonalne powigzaty te modyfikacje
z szlakami odporno$ciowymi i sygnalizacyjnymi oraz uwidocznity nowe biomarkery
predykcyjne i potencjalne cele terapeutyczne dla COVID-19.
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W drugiej pracy (Mazdziarz et al. 2025), wykorzystujac unikalne mozliwosci
sekwencjonowania nanoporowego, ktére umozliwia analiz¢ dlugich odczytow,
zidentyfikowano nie tylko poziomy ekspresji gendw, lecz takze kluczowe wahania dtugosci
ogona poli(A) oraz modyfikacje reszt nicadeninowych (non-A). Analiza uzyskanych wynikow
ujawnita istotne rdéznice we wzorcach ekspresji gendw, dlugosci ogonow poli(A)
i modyfikacjach non-A u pacjentéw z COVID-19 w pordwnaniu z grupg kontrolng zdrowych
osob. Uzyskane wyniki dostarczaja nowych informacji o ztozonych powiazaniach miedzy
infekcjg wirusows, odpowiedziag immunologiczng gospodarza a przetwarzaniem RNA,
poglebiajac zrozumienie patogenezy COVID-19.

Trzecia publikacja (Mazdziarz et al. 2026) prezentuje wyniki badan nad epigentycznymi
modyfikacjami RNA, specyficznymi dla zakazonych pacjentéw. Identyfikacja pozycji 5-
metylocytozyny, 6-metyloadeniny i pseudouracylu, obserwowane gtéownie w koncowych
eksonach i regionie 3'UTR wskazujg na dynamiczng regulacje¢ modyfikacji RNA podczas
infekcji COVID-19.

Potwierdzeniem aktywnos$ci naukowo-badawczej po uzyskaniu stopnia doktora sg rowniez
prezentacje i doniesienia konferencyjne na miedzynarodowych i krajowych konferencjach.

WYSTAPIENIA KONFERENCYJNE PO UZYSKANIU STOPNIA DOKTORA

1. K. Krawezyk, J. Sawicki, L. Paukszto. Czy niski poziom zréznicowania plastomow
obserwowany w obrgbie rodzaju ostnica (Szipa L.) jest reguta czy wyjatkiem u Poales?
59. ZJAZD POLSKIEGO TOWARZYSTWA BOTANICZNEGO. Warszawa, 26.06. -
03.07. 2022 —referat:

2. K. Kraczyk, L. Paukszto, J. Sawicki Long-read nanopore sequencing to determine the
nuclear genome of amphibious liverwort Riccia fluitans (Ricciaceae) London Calling 17-
19 may 2023;

3. K. Krawczyk On the molecular evolution of feather grasses (Stipa L., Stipeae; Poaceae)
- why defining a good genetic marker for this group is such a challenge? — referat 10th
Polish evolutionary conference 11-13.09.2024 Biatystok.

De Informacja o wykazywaniu sie¢ istotng aktywnos$cia naukowa albo
artystyczng realizowang w wiecej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub
instytucji kultury, w szczegolnosci zagranicznej.

A. Staz naukowy — Uniwersytet Jagiellonski

Instytut Botaniki, Uniwersytet Jagiellonski, Krakéw (18-30 wrzesnia 2023 r.)

Staz odbylam w ramach wieloletniej, owocnej wspdlpracy z zespotem prof. dr. hab. Marcina
Nobisa z Instytutu Botaniki Uniwersytetu Jagiellonskiego. ktéra obejmuje kompleksowa
realizacje zadania badawczego dotyczacego ewolucji i systematyki rodzaju Stipa (Poaceae)
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w Swietle analizy poréwnawczej genomdw jadrowych, plastydowych i mitochondrialnych.
Wspdlne badania koncentrujg sie na integracji metod molekularnych i taksonomicznych
w zakresie systematyki traw, ze szczeg6lnym uwzglednieniem najnowszych narzedzi analiz
filogenetycznych. W ramach tej wspolpracy realizowano juz wcze$niej projekty naukowe,
ktorych efektem byto 5 publikacji z moim udziatem, poswieconych rodzajowi Stipa i innym
przedstawicielom Poaceae, w tym 4 stanowigce osiggniecie 1.

Uczestnictwo w tym projekcie umozliwito mi wymiang do$wiadczen w zakresie zastosowania
genomiki mitochondrialnej w analizach filogenetycznych i delimitacji gatunkdéw, a takze
poszerzylo zakres badan nad ewolucja i systematyka traw, stanowiac jeden z istotnych
elementow mojego dorobku naukowego.

Podczas stazu prowadzone byly intensywne prace nad opracowaniem wynikéw, ktore
zaowocowaly pdzniejszym przygotowaniem manuskryptu publikacji:

1.5: Krawczyk K., MaZdziarz M., Paukszto £.. Nobis M., Sawicki J. (2025) "Phylogenetic
reconstruction and species delimitation in Stipeae with special reference to Stipa (Poaceae,
Pooideae) using mitochondrial genomes." Cladistics. 1-14.

Obecnie wspdlpraca jest kontynuowana w ramach projektu pt. .Ewolucja i przestrzenne
zroznicowanie genetyczne ostnic biomu stepowego Srodkowo-Zachodniej Azji w odniesieniu
do czwartorzedowych oscylacji klimatycznych”, tinansowanego przez Narodowe Centrum
Nauki w ramach Konkursu OPUS 26, w ktérym jestem wykonawcg. Trwaja prace nad
przygotowaniem Kolejnej publikacji dotyczacej filogenezy ostnic Stipa, rozbudowane o duza
pule gatunkéw oraz o nowe podejscie metodyczne wykorzystujace metode sekwencjonowania
DArT-seq.

B. Staz naukowy — Uniwersytet w Turku

Laboratory of Genetics, Department of Biology, University of Turku, Finlandia (16-29
maja 2011 r.)

Podczas stazu w Laboratory of Genetics na Uniwersytecie w Turku, gdzie kierownikiem
zespohu jest dr Sanna Huttunen, specjalizujgca sie¢ w filogenezie mszakéw, zdobywatam
praktyczne doswiadczenie w analizach filogenetycznych oraz pracy laboratoryjnej zwigzanej
z izolacja i badaniem DNA roslin. Mialam tam takze pierwszg styczno$é z technologiami
sekwencjonowania wysokoprzepustowego (NGS), co pozwolilo mi pozna¢ zaawansowane
metody pozyskiwania i analizy danych genomowych.

Staz w tej specjalistycznej jednostce badawczej umozliwil mi rozwinigcie kluczowych
umiejetnosci laboratoryjnych i bioinformatycznych, ktére stanowiag fundament moich dalszych
badan filogenetycznych. Zdobyte doswiadczenie w technikach molekularnych i analizach
genomowych istotnie wzbogacito moj warsztat badawczy i przygotowato mnie do samodzielne;j
realizacji bardziej zaawansowanych projektéw naukowych.

C. Staz naukowy — Uniwersytet Gdanski
Laboratorium Genetyki, Katedra Taksonomii Ro$lin i Ochrony Przyrody, Uniwersytet
Gdanski, Polska (6-18 wrzesnia 2010 r.)
W ramach stazu uczestniczylam w biezacych projektach Laboratorium Genetyki przy Katedrze
Taksonomii Roslin i Ochrony Przyrody Uniwersytetu Gdanskiego — jednostki specjalizujacej
si¢ w badaniach nad réznorodnoscia biologiczna, systematyka oraz filogeneza roslin,
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skutecznie laczacej nowoczesne metody biologii molekularnej z tradycyjnymi technikami
taksonomicznymi.

W dniach 15-18 wrzesnia 2010 r. uczestniczytam w intensywnym szkoleniu taksonomicznym
pt. ..Letnia Szkola Taksonomii”, podczas ktérego zapoznalam si¢ z szerokim wachlarzem
podej$¢ taksonomicznych, w tym z nowoczesnymi metodami kladystycznymi i molekularnymi,
stanowiacymi obecnie podstawe analiz filogenetycznych i systematycznych w botanice.
Doskonalitam umiejetnosci praktyczne obejmujace identyfikacje gatunkow, interpretacje cech
morfologicznych oraz integracje danych klasycznych i molekularnych na potrzeby
rekonstrukcji ewolucyjnych zaleznosci. Kompetencje nabyte podczas stazu i specjalistycznego
kursu staty si¢ kluczowe dla mojego dalszego rozwoju naukowego — bezposrednio wplynely na
wybdr kierunku moich wlasnych badan filogenetycznych oraz systematyki molekularnej roslin.
Przeklada si¢ to na moj dorobek publikacyjny, w ktorym realizuj¢ zaawansowane analizy
ewolucyjne, bazujac na nowoczesnych metodach molekularnych. Metody i narzedzia poznane
podczas tego stazu i kursu wykorzystuje miedzy innymi w prowadzonych przez mnie badaniach
nad filogenezg rodzaju Stipa.

6. Informacja o osiagnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz
popularyzujacych nauke lub sztuke.

Dzialalnos¢ dydaktyczna

Realizowane wyklady

W ramach pracy dydaktycznej bylam koordynatorem/realizowatam wyktady z nastgpujacych

przedmiotéw dla studiow kierunku:

1. Biologia I° (Wydzial Biologii i Biotechnologii) — Botanika — zajecia terenowe, Dendrologia

stosowana, Rosliny lecznicze, Filogenomika

2. Rosliny chronione i zagrozone — rozpoznawanie, biologia, ochrona, monitoring, Ro§liny i ich
siedliska

3. Applied Biology I° (Wydziat Biologii i Biotechnologii) — General Botany, Applied
Dendrology, Medicinal Plants, Field Botany

4. Biotechnologia [° (Wydzial Biologii i Biotechnologii) — Rosliny modelowe, Molekularna
identyfikacja organizméw, Adaptacje roslin do srodowiska, Rosliny lecznicze, Genomika
plastydowa i mitochondrialna

5. Mikrobiologia [° (Wydziat Biologii i Biotechnologii) — Rosliny lecznicze

6. Lesnictwo 1° (Wydziat Rolnictwa i Lesnictwa) — Dendrologia

7. Architektura krajobrazu [° (Wydzial Rolnictwa i Lesnictwa) — Dendrologia

Realizowane éwiczenia

W trakcie pracy dydaktycznej realizowalam ¢wiczenia z nast¢pujacych przedmiotow dla
studentdw kierunku:
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1. Biologia I° (Wydzial Biologii i Biotechnologii) — Botanika — zajecia terenowe, Dendrologia
stosowana, Rosliny lecznicze, Metody badan srodowiskowych, Laboratorium biologii
molekularnej |

2. Biologia [1° (Wydzial Biologii i Biotechnologii) — Laboratorium biologii molekulamej II,
Filogenetyka, Rosliny 1 ich siedliska, Filogenomika
3. Applied Biology [° (Wydzial Biologii i Biotechnologii) — General Botany, Applied

Dendrology, Medicinal Plants, Field Botany, Methods of Field Environmental Research,
Taxonomy and Diversity of Plants

4. Biotechnologia 1° (Wydzial Biologii i Biotechnologii) — Rosliny modelowe, Molekularna
identyfikacja organizmdéw, Adaptacje roslin do srodowiska, Rosliny lecznicze, Genomika
plastydowa i mitochondrialna

5. Biotechnologia II° (Wydzial Biologii i Biotechnologii) — Laboratorium zaawansowanych

metod biotechnologii molekularnej, Multiomika stosowana, Filogenomika

. Mikrobiologia 1° (Wydzial Biologii i Biotechnologii) — Rosliny lecznicze

. Lesnictwo I° (Wydzial Rolnictwa i Lesnictwa) — Dendrologia

. Architektura krajobrazu [° (Wydziat Rolnictwa i Le$nictwa) — Dendrologia

. Rolnictwo I° (Wydzial Rolnictwa i Lesnictwa) — Agrobotanika

N=Re TN S

Promotorstwo pomocnicze w przewodach doktorskich

2019-2023 Promotor pomocniczy w przewodzie doktorskim dr. Kamila Romana Szandara pt.
»Analiza efektywnos$ci genomoéw organellowych w badaniach zmiennosci i struktury
genetycznej populacji rzadkiego i zagrozonego gatunku Pulsatilla patens (L.). Promotorem
przewodu doktorskiego byta dr hab. Monika Szczecifiska, prof. UWM. Data obrony 29
wrzesnia 2023 r.

Od 2023 — nadal Promotor pomocniczy w przewodzie doktorskim mgr. Mateusza Artura
Mazdziarza pt. ..Epigenetyczne mechanizmy adaptacji wglebki wodnej (Riccia fluitans L.,
Marchantiopsida) do srodowiska wodnego™.

Promotorstwo prac dyplomowych
Prace licencjackie
o Stan obecny badan nad barkodingiem DNA u roslin naczyniowych — Sylwia
Przetakiewicz, data obrony: 24 czerwca 2022
o  Wykorzystanie analizy metagenomicznej do oceny wphwu masowego wysigpowania
niecierpka drobnokwiatowego Impatiens parviflora DC. na mikrobiom glebowy — Patryk
Wisniewski, data obrony: 21 czerwca 2023
o Analiza poréownavcza dendroflory wybranych dzielnic miasta Ciechanéw — Natalia
Kaminska, data obrony: 16 czerwca 2025
e Dendroflora synantropijna gminy Strzegowo na przykitadzie wybranych miejscowosci —
Nikola Rasinska, data obrony: 1 lipca 2025
Praca inzynierska
o Wykorzystanie analizy metagenomicznej do oceny wphywu masowego wystgpowania
nawloci  kanadyjskiej (Solidago canadensis L.) na mikrobiom glebowy — Jakub
Kruszewski, data obrony: 9 lutego 2024
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Prace magisterskie

Analiza zmiennosci wybranych loci chloroplastowych w rodzinie Poaceae pod kgtem ich
uzytecznosci w  badaniach filogenetvcznych oraz DNA barkodingu — Weronika
Blazewicz, data obrony: 26 czerwca 2023

Analiza porovwnawcza genomow organellowych porzeczki alpejskiej Ribes alpimun L.
i przedstawicieli rodzaju Ribes — Karolina Klubowicz, data obrony: 24 czerwca 2024
Wphw zabiegow mechanicznych stosowanych podczas izolacji kwasow nukleinowych
z thanek vositinnych na integrainosé DNA — Jakub Kruszewski, data obrony: 10 czerwca
2025

Mikrobiom gleby i plechy wglebki wgskoptatowej (Riccia sorocarpa Bisch.) — analiza
skiadu i roli ekologicznej — Patryk Wisniewski, data obrony: 24 czerwca 2025

Recenzje prac dyplomowych:

licencjackich — 5

inzynierskich — 1

Dzialalno$¢ organizacyjna

2010-05-13 —2010-05-12 Udzial w organizacji XXXIX Miedzynarodowego Seminarium
K6t Naukowych w Olsztynie;

Od 2020-09-24 — cztonkostwo w Wydziatowej Komisji Dydaktycznej Wydzialu Biologii
i Biotechnologii UWM w Olsztynie;

Styezen 2016 - listopad 2025 — Czlonek Polskiego Towarzystwa Botanicznego;
2019-10-17 — 2022-05-17 Skarbnik Olsztynskiego Oddziatu PTB;

2022-03-04 —2022-05-15 cztonek zespotu ds. tworzenia i modyfikacji programu studiow
na kierunku Biotechnologia I stopnia;

2022-05-17 — nadal Sekretarz Olsztynskiego Oddzialu PTB;

2022-10-03 — 12.07.2025 funkcja opiekuna roku studiéw stacjonarnych pierwszego
stopnia na kierunku Biologia (Wydziat Biologii i Biotechnologii);

Od 2023-11-22 cztonkostwo w Wydzialowej Komisji Wyborczej Wydziatu Biologii i
Biotechnologii UWM w Olsztynie;

Kadencja 2023-2025 Czlonek Rady Redakcyjnej czasopisma .4cta Societatis
Botanicorum Poloniae,

Protokolant podczas dwoch obron prac doktorskich.

Dzialalno$¢ popularyzujaca nauke

1. Organizacja i prowadzenie wydarzen w ramach Ogolnopolskiej Nocy Biologéw:

2013-01-11 ,,Rosliny migsozerne — kaprys czy strategia przetrwania? Sposéb na przezycie

w trudnych warunkach™ — warsztaty mikroskopowe
2014-01-10 ,,Quiz dla Malych Przyrodnikéw™ — quiz
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2017-01-13 ,,400 razy blizej roslin” — warsztaty

2020-01-10 ,.Jak drzewa si¢ rozsiewaja?” — wystawa

2020-01-10 ,Ile jest kawy w kawie i czekolady w czekoladzie?” — warsztaty
2020-01-10 ,,Dlaczego orzechy sa zdrowe?"" — warsztaty

2020-01-10 ,,Zmiany klimatu” — poster

2021-01-08 ,.Liscie — zwykte, niezwykle, zdumiewajgce” — webinarium

2022-01-14 ,Quiz wiedzy botanicznej. Nieoczywiste rosliny jadalne™ — gra online
2022-01-14 ,,Inwazja obcych” — gra online

2022-01-14 ,.DNA na widelcu” — publikacja filmu instruktazowego na kanale Youtube
2024-01-12 ,,7 kwiatka na kwiatek” — warsztaty palinologiczne

2024-01-12 ,,Roslinny mikrokosmos” — warsztaty mikroskopowe

2025-01-10 ,.Podgrzani, ale przystosowani: Adaptacje roslin do wysokich temperatur” —
warsztaty

2. Organizacja i prowadzenie wydarzen w ramach migdzynarodowej akcji Plant Fascination
Day. Od 2024 pehnie¢ funkcje koordynatora tego wydarzenia w Olsztynie.

2019-05-24 Pokaz ,,Jak rozsiewajg si¢ drzewa?”
2024-05-11 do 2024-06-15 cykl warsztatow terenowych pod nazwa ,,Las oczami botanika”

3. Wykiad online w ramach akcji Cykliczne Spotkania z Naukag
2021-05-26 ,,Liscie — zwykle, niezwvkle, zdumiewajace”

4, 2016-04-19, 2016-04-26 udzial w ogdlnopolskim programie Dzien Przedsi¢biorczosci —
weryfikujagcym plany edukacyjne licealistéw z II LO w Olsztynie

Ve Inne informacje dotyczace kariery zawodowej.

Odbyte kursy i szkolenia
2001 — Certificate in Advanced English Jezyk angielski poziom zaawansowany C2
2010-09-15 - 2010-09-19

Szkolenie taksonomiczne Letnia Szkola Taksonomii — organizator: Wydzial Biologii
Uniwersytetu Gdanskiego.

2011-09-22 Waloryzacja przyrodnicza alei przvdroznych i zadrzewien — warsztaty szkoleniowe
organizowane przez Wydziat Biologii UWM w Olsztynie

2013-09-28 — 2013-11-30 Wykorzystanie systemu informacyi przestrzennej GIS do zarzgdzania
zasobami srodowiska — szKolenie zorganizowane przez UWM w Olsztynie

2016-03-10 Szkolenie w dziedzinie bezpieczenstwa i higieny pracy - zorganizowane przez
Towarzystwo Naukowe w Olsztynie
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31.05. - 01.06.2016 Technika Real-Time PCR v oznaczeniach jakosciowych i iloSciowy.ch —
varsztaty zorganizowane w Olsztynskim Parku Naukowo-Technologicznym;

2018-09-20 Szkolenie =z czakresu ochrony danvch osobowych, w tym z zakresu
Rozporzqdzenia Parlamentu Europejskiego i Radv (UE) 2016/679 z dnia 27 kwietnia
2016 roku — organizator: UWM w Olsztynie

2019-11-26 Warsztaty z przygotowania bibliotek DNA zestawem KAPA Hyper PLUS

2020-10-17 Wprowadzenie do obrobki i analizy danych NGS — szkolenie realizowane w ramach
projektu pn. "Program Rozwojowy Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie"

2021-09-15 — 2021-02-19 Analiza i wizualizacja danych w R. - Szkolenie przeprowadzone
przez Instytut Innowacyjnej Edukacji sp. z 0.0.

2021-09-17 NGS - Glebokie Sekwencjonowanie — realizowane w ramach projektu pn. "Program
Rozwojowy Uniwersytetu Warminisko-Mazurskiego w Olsztynie"

2021-11-05 Pierwsza pomoc przedmedyczna (dla poczatkujacych) — szkolenie zorganizowane
przez Uniwersyteckie Centrum Wsparcia, Osrodek ds. Oséb z Niepetnosprawnosciami,
UWM w Olsztynie.

2022-02-10 Zaburzenia depresyjne — szkolenie zorganizowane przez Uniwersyteckie Centrum
Wsparcia, Osrodek ds. Osob z Niepelosprawnosciami, UWM w Olsztynie.

2023-11-06 Szkolenie w dziedzinie bezpieczenistwa | higieny pracy — organizator:
LUXCONTROL POLSKA

Wykonane recenzje dla czasopism naukowych

W latach 2016-2025 wykonatam 27 recenzji manuskryptéw na zaproszenie redakcji czasopism
o zasiggu migdzynarodowym, w tym:

Biology (1). BMC Genomics (1), BMC Plant Biology (3), Genes (2), Genetics and Molecular
Biology (1), Internation Journal of Molecular Sciences (4), Journal of Applied Genetics (1),

Journal of Plant Research (1), Molecular Ecology Resources (7). PeerJ (2), Plants (1), PLOS
One (1), Scientific Data (1), Scientific Reports (1).

Nagrody i wyréznienia

W latach 2012 — 2013 Laureatka programu stypendialnego dla doktorantéw w ramach
projektu systemowego Departamentu Europejskiego Funduszu Spotecznego Urzg¢du
Marszatkowskiego Wojewddztwa Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie pt. ,,.DrINNO3
— zwickszenie podazy technologicznej w wojewddztwie warminsko-mazurskim
poprzez stypendia dla doktorantéw” z Programu Operacyjnego Kapital Ludzki 2007-
2013 wspotfinansowanego z Europejskiego Funduszu Spolecznego;

2013-06-30 Laureatka [1l miejsca w konkursie posterow w sekcji Struktury i Rozwoju Roslin
PTB podczas 56. Zjazdu Polskiego Towarzystwa Botanicznego w Olsztynie;
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2014-02-20 Wyréznienie rozprawy doktorskiej pt.: ,,Ewolucja i taksonomia molekularna
rodzaju Lamium L. w oparciu o analize trzech genomow”;

2021-12-01 Nagroda Indywidulana Rektora III stopnia za osiagniecia w dziedzinie
organizacyjnej

2020-12-18 Nagroda Rektora UWM w Olsztynie za wyrézniajace sie publikacje naukowe
wydane w 2019 roku;

2023-12-19 Nagroda Rektora UWM w Olsztynie za wyrdzniajace sie publikacje naukowe
wydane w 2022 roku;

2024-11-27 Nagroda Rektora UWM w Olsztynie za wyrdzniajace si¢ publikacje naukowe
wydane w 2023 roku;
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