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4. Opis osiagniecia wynikajacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. O
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki
(dz. U. Nr 65, poz. 595 ze zm.)

a) Tytul osiagniecia naukowego:

Ewolucja genomu Chenopodium ze szczegélnym uwzglednieniem sekwencji
powtarzalnych DNA

b) Publikacje wchodzace w sklad osiggniecia naukowego:

(autorzy® rok wydania, tytuty publikacji, wydawnictwo, tom, strony, IF>¢, MNiSW*, Cyt.: WoS/Scopus®)
®0$wiadczenia wspotautorow okreslajgce indywidualny wktad kazdego z nich w powstanie poszczegolnych
Eublikacji wchodzacych w sktad osiagnigcia naukowego znajduja si¢ w Zataczniku 5.

'Warto$¢ IF wg JCR dla publikacji opublikowanych przed 2015 rokiem podano zgodnie z rokiem ich
opublikowania.

“Dla publikacji opublikowanych w 2015 roku podano IFs. ey

dPunktacjs; MNiSW dla poszczegolnych publikacji podano zgodnie z punktacja okreslong w wykazie czasopism
naukowych obowigzujacym na koniec roku kalendarzowego, w ktorym ukazata si¢ publikacja.

®Dane z dnia: 12.01.2016 (Liczba cytowan bez autocytacji)

4.1. Kolano B., Gardunia B.W., Michalska M., Bonifacio A., Fairbanks D., Maughan P.J.,
Coleman C.E., Stevens M.R., Jellen E.N., Maluszynska J. 2011. Chromosomal
localization of two novel repetitive sequences isolated from Chenopodium quinoa Willd.
genome. Genome 54: 710-717.

IF5011 1,653; MNiISW 25 pkt; Cyt.: WoS 9 (4); Scopus 11 (4).

Moj udzial procentowy szacuje na 60%. Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na
opracowaniu koncepcji badan cytogenetycznych, zaplanowaniu doswiadczen, wykonaniu
wigkszosci  analiz  cytogenetycznych, opracowaniu otrzymanych  wynikow  oraz
przygotowaniu manuskryptu i ostatecznej redakcji manuskryptu po recenzjach, autor
korespondencyjny publikacji.

4.2. Kolano B., Tomczak H., Molewska R., Jellen E.N., Maluszynska J. 2012a. Distribution
of 5S and 35S rRNA gene sites in 34 Chenopodium species (Amaranthaceae). Botanical
Journal of Linnean Society 170: 220-231.

IF2012 2,589; MNISW 25 pkt; Cyt.: WoS 7 (5); Scopus 8 (6).

Moj udzial procentowy szacuje na 70%. Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na
sformutowaniu koncepcji badawczej, zaplanowaniu doswiadczen, udziale w pracach
eksperymentalnych, analizie i opracowaniu wynikow oraz napisaniu i redagowaniu
publikacji, autor korespondencyjny publikacji.

4.3. Kolano B., Siwinska D., Gomez Pando L., Szymanowska-Pulka J., Maluszynska J.
2012b. Genome Size Variation in Chenopodium quinoa (Chenopodiaceae). Plant
Systematics and Evolution 298: 251-255.

IF2012 1,312; MNISW 25 pkt; Cyt.: WoS 3 (1); Scopus 3 (1).

Moj udzial procentowy szacuje na 70%. Moj wkiad w powstanie tej pracy polegat na
sformutowaniu koncepcji badawczej, zaplanowaniu doswiadczen, wykonaniu wigkszosci
prac eksperymentalnych, analizie i opracowaniu wynikéw, napisaniu i redagowaniu
publikacji, autor korespondencyjny publikacji.
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4.4. Kolano B., Bednara E., Weiss-Schneeweiss H. 2013. Isolation and characterization of
reverse transcriptase fragments of LTR retrotransposons from the genome of
Chenopodium quinoa (Amaranthaceae). Plant Cell Reports 32: 1575-1588.

IF2013 2,936; MNiISW 35 pkt; Cyt.: WoS 1 (1); Scopus 1 (1).

Moj udzial procentowy szacuje na 90%. Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na
sformutowaniu koncepcji badawczej, zaplanowaniu doswiadczen, wykonaniu wiekszosci
prac eksperymentalnych, wykonaniu analiz bioinformatycznych, opracowaniu wynikéw
i napisaniu  manuskryptu  oraz  pdzniejszym  redagowaniu  publikacji, autor
korespondencyjny publikacji.

4.5. Kolano B., Siwinska D., McCann J., Weiss-Schneeweiss H. 2015. The evolution of
genome size and rDNA in diploid species of Chenopodium sensu lato (Amaranthaceae).
Botanical Journal of Linnean Society 179: 218-235.

IFs5.etni 3,117; MNiSW 30 pkt; Cyt.: WoS 0, Scopus 0.

Moj udziat procentowy szacuje na 80%. Moj wktad w powstanie tej pracy polegal na
sformutowaniu koncepcji badawczej, zaplanowaniu doswiadczen, wykonaniu wigkszosci
prac eksperymentalnych, wykonaniu wigkszosci analiz  bioinformatycznych oraz
opracowaniu wynikéw 1 napisaniu oraz podzniejszym redagowaniu publikacji, autor
korespondencyjny publikacji.

Impact factor dla publikacji wchodzacych w sktad osiagniecia naukowego wg bazy Journal
Citation Reports: 11,607

Punktacja MNiSW publikacji wchodzacych w sktad osiggnigcia naukowego: 140

Liczba cytowan* publikacji wchodzacych w sktad osiggnigcia naukowego: wg bazy Web of
Science (WoS) — 20 (11) / wg bazy Scopus — 23 (12).

*Dane z dnia: 12.01.2016

c) Oméwienie celu naukowego ww. prac i osiagnietych wynikéw wraz z oméwieniem ich
ewentualnego wykorzystania
Chenopodium sensu lato (s.l.) to jeden z najwigkszych rodzajow w rodzinie

Amaranthaceae, obejmujacy gléwnie jednoroczne rosliny zielne. Wiele gatunkow tego
rodzaju to kosmopolityczne ucigzliwe chwasty (np. C. album czy C. murale) ale wsrod
Chenopodium znajdujg si¢ takze cenne rosliny uprawne. Najwigksze znaczenie ekonomiczne
ma potudniowoamerykanski gatunek C. quinoa (komosa ryzowa), zdobywajacy ostatnio coraz
wigkszg popularnos¢ jako alternatywna roslina uprawna. C. quinoa pochodzi z andyjskiego
rejonu  Ameryki Potudniowej, gdzie w czasach prekolumbijskich byla jedng
Z najwazniejszych roslin uprawnych (Jellen i wsp., 2011). Pdzniej zostata wyparta przez
europejskie zboza i az do lat 70-tych zeszlego stulecia uprawiana byta jedynie na terenach
potozonych wysoko w gorach (do okoto 3800 m n.p.m.; Popenoe i wsp., 1989). C. quinoa
charakteryzuje si¢ nasionami o duzej warto$ci odzywczej. Na szczegolng uwage zashuguje
wysoka zawartos$¢ biatka, ktore jako jedne z nielicznych biatek roslinnych posiada wszystkie

egzogenne aminokwasy w odpowiedniej dla Zywienia cztowieka proporcji. Dodatkowo jest to
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gatunek o niezwyklej tolerancji na niekorzystne warunki $rodowiska, takie jak zasolenie
gleby, susza czy przymrozki (Popenoe i wsp., 1989). Cechy te sprawily, ze komosa ryzowa
nie tylko na powrot stata si¢ jedng z najwazniejszych roslin uprawnych w andyjskim regionie
Ameryki Potudniowej, ale takze zostala wprowadzony do uprawy w Ameryce Poinocnej,
kilku krajach europejskich, Kenii oraz Indiach (http://www.fao.org/quinoa-2013/en/). Wzrost
zainteresowania C. quinoa jako alternatywng ro$ling uprawng przyczynit si¢ do zainicjowania
wielu réznych programow badawczych, w ktorych nurt wlaczaja si¢ takze prowadzone przeze
mnie badania. Prezentowany cykl publikacji jest wynikiem badan, ktore koncentrowaty si¢
wokot zagadnien dotyczacych wielkosci genomu oraz struktury i ewolucji sekwencji
powtarzalnych DNA roslin z rodzaju Chenopodium s.l.. Ich celem bylo lepsze zrozumienie
struktury 1 ewolucji genoméw Chenopodium s.l., a takze poznanie zaleznoSci
filogenetycznych pomiedzy gatunkami rodzaju Chenopodium s.l.. Wiedza ta moze okazac si¢
bardzo przydatna w pracach badawczych i hodowlanych, ktore zaktadaja wykorzystanie
dzikich gatunkéw z rodzaju Chenopodium s.l., jako zrodla zmienno$ci genetycznej, a takze
pozwoli przewidywa¢ ewentualne skutki dla miejscowej flory po wprowadzenia upraw

C. quinoa na nowe tereny.

Historia taksonomiczna  Chenopodium sl. jest bardzo skomplikowana
i problematyczna. Ostatnie badania z wykorzystaniem metod filogenetyki molekularnej
wykazaty, ze Chenopodium s.l. jest rodzajem polifiletycznym, obejmujacym organizmy
pochodzace od roznych przodkéw i nie bedace ze sobg spokrewnione. Zaproponowano
podziat taksonu Chenopodium s.I. na kilka mniejszych rodzajéw, odpowiadajacym gtownym
liniom ewolucyjnym (grupom organizméw wywodzacych si¢ od wspolnego przodka).
W obrebie Chenopodium s.l. wyrdzniono co najmniej sze$¢ linii ewolucyjnych: Dysphanieae,
Anserineae, Chenopodiastrum, Oxybasia, Lipandra i Chenopodium sensu stricto (Ryc. 1;
Fuentes-Bazan i wsp., 2012a; Fuentes-Bazan i wsp., 2012b; Kolano i wsp., 2015). Analizy
filogenetyczne pozwolily takze na dalszy podziat diploidalnych gatunkéw Chenopodium
sensu stricto (s.S.). Wydzielone zostaly w tym taksonie dodatkowo trzy linie rozwojowe:
gatunki reprezentujace genom A (diploidy z Ameryki Polnocnej i Potudniowej), gatunki
z genomem B (euroazjatyckie diploidy np. C. ficifolium), oraz C. vulvaria (Ryc. 1; Walsh
i wsp., 2015; Kolano i wsp., 2015).
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Ryc. 1. Drzewo zaleznosci filogenetycznych otrzymane na podstawie analizy sekwencji plastydowego DNA
metoda Maximum Likelihood (ML). Drzewo zostato zakorzenione na podstawie sekwencji wyizolowanych
z Beta vulgaris. Liczby ponad liniami oznaczajg warto$¢ otrzymane podczas szacowania wiarygodno$ci drzewa
filogenetycznego (bootstrap support). Po prawej stronie zaznaczono gltéwne linie ewolucyjne wyrdznione
zgodnie z danymi Fuentes-Bazan i wsp. (2012b) i Kolano i wsp. (2015; zmodyfikowane).

Genom gatunkéw z rodzaju Chenopodium s.l. jest mato poznany. Stosunkowo
najwiecej wiadomo na temat C. quinoa, natomiast danych na temat pozostalych gatunkow
Chenopodium s.l. jest niewiele. Jednymi z najwazniejszych cech charakteryzujacych genom,
jest jego wielkos¢ wyrazana w pikogramach lub mega parach zasad (Mpz) oraz liczba
chromosomow w kariotypie. Prawie wszystkie gatunki zaliczane do Chenopodium s.l. maja
taka sama podstawowa liczbe chromosomow X = 9, a opisane dotychczas gatunki znajduja si¢
na czterech poziomach ploidalnoséci: diploidalnym (2n = 2x = 18), tetraploidalnym
(2n = 4x = 36), heksaploidalnym (2n = 6x = 54) i dekaploidalnym (2n = 10 = 90). Wyjatkiem
sg dwa tetraploidalne gatunki z linii ewolucyjnej Dysphanieae 0 2n = 4x = 32
(x=8; Wang i wsp., 1993; Moore, 1981; Krasnikov, 2004; Kolano i wsp., 2012a). Kariotypy

wszystkich zbadanych dotychczas gatunkéw Chenopodium s.l. zawieraja mate, stabo
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zroznicowane morfologicznie chromosomy (w wigkszo$ci meta- lub submetacentryczne),
dlatego precyzyjna identyfikacja par chromosoméw homologicznych i analiza poréwnawcza
kariotypow  Chenopodium  s.I.  wymaga stosowania  dodatkowych, wzgledem
morfometrycznych, markeréw chromosomowych.

Wielko$¢ genomu Chenopodium s.l. zostata dotychczas poznana dla mniej niz potowy
gatunkow zaliczanych do Chenopodium s.l. Sg to rosliny o matych genomach, ich wielko$¢
waha si¢ od 0,367 pg/1C DNA (diploidalna C. schraderianum) do 2,340 pg/1C DNA
(heksaploidalna C. opulifolium; Bhargava i wsp., 2007; Kubesova i wsp., 2010; Kolano
i wsp., 2015). Dosy¢ duze miedzygatunkowe roznice wykazano takze dla monoploidalnej
wielkosci genomu (1CxDNA), ktora waha si¢ w granicach od 0,367 pg/1C DNA do 0,913
pg/1C DNA wsérod gatunkéw Chenopodium s.l.. Analizy wielkosci genomu w kontekscie
zalezno$ci filogenetycznych pozwalaja na stawianie hipotez na temat trendéw i kierunkow
ewolucji tej cechy podczas specjacji. Analizy wykonane dla diploidalnych gatunkow
Chenopodium s.l.. sugeruja, ze zmiany wielkosci genomu mogly odegra¢ istotng rolg
w specjacji diploidalnych gatunkéw Chenopodium s.I. (Kolano i wsp., 2015). Wykazano, ze
gatunki nalezace do jednej linii ewolucyjnej najczesciej cechowaly sie¢ genomem o podobne;j
wielkosci, a ich ewolucji towarzyszyl wzrost lub redukcja wielkosci genomu. Sposrod
analizowanych taksonéw najmniejszy genom posiadaly gatunki nalezace do linii ewolucyjnej
Dysphanieae (0,37-0,45 pg/1C), a najwigkszy genom sposrod diploidalnych gatunkow
cechowat C. californicum (1,36 pg/1C) z linii ewolucyjnej Anserineae. Genom
C. californicum byt wyjatkowo duzy jak na ta grupe roslin i znacznie odbiegat od wynikow
uzyskanych dla innych diploidow Chenopodium s.I. (Kolano i wsp., 2015). C. californicum
jest jedynym sposrdéd badanych diploidow gatunkiem wieloletnim. Wszystkie pozostate
badane diploidy sa gatunkami jednorocznymi. Zalezno$¢ migdzy wielkos$cig genomu, a forma
zycia (jednoroczne versus wieloletnie) jest dyskutowana w literaturze od dluzszego czasu.
Dostepne dane wskazuja, ze zielne gatunki wieloletnie majg czg¢sto wigksze genomy, niz
blisko spokrewnione gatunki jednoroczne na tym samym poziomie ploidalnosci (Bennett,
1972; Weiss-Schneeweiss i wsp., 2006). Stosunkowo najwicksze zrdznicowanie wielkosci
genomu, zaobserwowano w linii ewolucyjnej Chenopodium s.s. i byto ono skorelowane
Z podziatem tej grupy roslin na trzy linie rozwojowe. Euroazjatyckie diploidy (genom B)
posiadaty $rednio o okoto 70% wigkszy genom niz amerykanskie gatunki reprezentujace
genom A. Najmniejszy genom wsrod Chenopodium s.s. wyznaczono dla C. vulvaria, ktora
tworzy osobng - trzecig lini¢ rozwojowa Chenopodium s.s. (Kolano i wsp., 2015). Na temat

ewolucji wielkosci genomu poliploidalnych gatunkéw Chenopodium dostepnych jest bardzo
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mato danych. Wydaje si¢, ze w tej grupie roslin wielko§¢ genomow poliploidow jest sumg
wielkosci genomow gatunkéw ancestralnych, jak wykazano dla heksaploidalnej C. album
(Mandak i wsp., 2012) oraz dla dwdch tetraploidalnych gatunkow C. quinoa i C. berlandieri
(Kolano i wsp., niepubl.).

Wielko$¢ genomu uwazana jest za ceche statg, charakterystyczng dla gatunku, jednak
od tej reguty istniejg odstepstwa. Populacje wchodzace w sklad jednego gatunku mogg réznié
si¢ miedzy sobg wielko$cig genomu. Polimorfizm wielkosci genomu jest opisywany dla coraz
wigkszej liczby gatunkow np. Tanacetum vulgare czy Arabidopsis thaliana (Keskitalo i wsp.,
1998; Schmuths i wsp., 2004). Prowadzone w ramach prezentowanego osiggniecia
naukowego badania pokazaty, ze polimorfizm wielko$ci genomu istnieje takze u gatunku C.
quinoa (Kolano i wsp., 2012b). Porownujac wielko$¢ genomu 20 uprawnych populacji
lokalnych z Peru, Boliwii, Ekwedoru, Argentyny i Chile wykazano statystycznie istotne
roznice w wielkosci genomu, si¢gajace prawie 6%, przy najmniejszej wartosci wielko$ci
genomu 1,452 pg/1C, a najwigkszej 1,539 pg/1C. Zaobserwowany polimorfizm nie jest duzy
jezeli porownamy go z tym obserwowanym dla Tanacetum vulgare (27%; Keskitalo i wsp.,
1998), ale podobny do zrdznicowania tej cechy, obserwowanego u gatunkow o matych
genomach np. Arabidopsis thaliana (Schmuths i wsp., 2004). Polimorfizm wielko$ci genomu
moze by¢ skorelowany z réznymi cechami siedlisk (szerokos$¢, dlugo$¢ geograficzna;
wysoko$¢ nad poziomem morza itp.; Knight i wsp., 2005). Wsr6d uprawnych populacji C.
quinoa wyrdzniane sg dwie glowne pule genowe: i) populacje wyzynne uprawiane powyzej
1800 m n.p.m. oraz ii) populacje nizinne z Chile (Christiansen i wsp., 2007). Analizowane w
pracy populacje reprezentowaty zardwno typ nizinny, jak i typ gorski, jednak nie wykazano
korelacji pomigdzy pochodzeniem geograficznym badanej populacji, a wielkos$cig genomu
(Kolano i wsp., 2012b). Otrzymane wyniki pozwolily natomiast stwierdzi¢, ze najwigkszym
zréznicowaniem wielko$ci genomu (4,85%) cechowaly sie populacje nalezace do typu
gorskiego, pochodzace z ptaskowyzu Altiplano w rejonie jeziora Titicaca w Boliwii 1 Peru.
Uwaza si¢, ze w rejonie tym znajdowato si¢ centrum rdznicowania si¢ gatunku, skad
rozprzestrzenit si¢ on na potnoc i potudnie (Christiansen i wsp. 2007). Najwazniejszymi
czynnikami  ktére odpowiadaja za polimorfizm wielko$ci genomu  (zaréwno
mig¢dzygatunkowy jak 1 wewnatrzgatunkowy) jest rézny poziom amplifikacji sekwencji
powtarzalnych oraz poliploidalno$¢ (Wendel, 2000; Hawkins i wsp., 2008). Poliploidalnos¢
byta tez waznym mechanizmem ewolucji Chenopodium s.1.. Poliploidalne gatunki wystepuja
w kazdej linii ewolucyjnej wyr6znionej] w Chenopodium s.l. (Fuentes-Basan i wsp., 20123;

Kolano i wsp., 2012a). Poliploidalnos¢ wydaje si¢ by¢ jedna z przyczyn ponad 6-krotnej
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roéznicy wielkosci genomu obserwowanej wsréd gatunkoéw Chenopodium s.l. (Bhargava
i wsp., 2007; Fuentes-Basan i wsp., 2012a). Poliploidyzacja jest takze odpowiedzialna za
wewnatrzgatunkowe zréznicowanie wielkosci genomu C. album s.I. (od 0,763 pg/1C DNA do
2,473 pg/1C DNA), gatunku obejmujgcego rosliny o trzech réznych poziomach ploidalnosci
(diploidalne, tetraploidalne i heksaploidalne; Bhargava i wsp., 2007; Kolano i wsp., 2008a).
Wszystkie opisywane dotychczas populacje C. quinoa byty tetraploidalne o 2n = 4x = 36, nie
obserwowano takze w kariotypach C. quinoa chromosomow B. Wydaje si¢, ze najbardziej
prawdopodobnym wyjasnieniem wewnatrzgatunkowego polimorfizmu wielko$ci genomu
u C. quinoa jest, podobnie jak u innych gatunkow, rozna zawarto$¢ sekwencji powtarzalnych
w genomach badanych populacji (Smarda i Bures, 2010). Réznice w wielkosci genomu,
obserwowane wsrod diploidalnych gatunkéw Chenopodium s.1., najprawdopodobniej réwniez
wynikajg z r6znego poziomu amplifikacji sekwencji powtarzalnych.

Genomy roslin okrytonasiennych znacznie roznig si¢ miedzy sobg zawarto$cig
sekwencji powtarzalnych DNA. W matych genomach np. Utricularia gibba (0,084 pg/1C
DNA) sekwencje powtarzalne stanowiag jedynie 3% genomu (Ibarra-Laclette i wsp., 2013)
natomiast w wigkszych genomach, takich jak np. Zea mays, co najmniej 85% to sekwencje
powtarzalne (Schnable i wsp., 2009). Na podstawie genomowej organizacji wyr6zniono dwie
klasy sekwencji powtarzalnych: sekwencje tandemowo powtarzalne (zawierajace liczne
powtdrzenia odcinkéw o takiej samej, lub bardzo podobnej sekwencji nukleotydow,
rozmieszczone jeden za drugim) oraz sekwencje powtarzalne rozproszone tj. rozdzielone
przez inne odcinki DNA (Kubis i wsp., 1998). Do pierwszej grupy, sekwencji tandemowo
powtarzalnych, zaliczane sg: geny rRNA, sekwencje telomerowe oraz bardzo zréznicowana
grupa sekwencji satelitarnych (Hemleben i wsp., 2007; Kubis i wsp., 1998). Do klasy
sekwencji powtarzalnych rozproszonych zaliczane sa glownie elementy ruchome
(retrotranspozony oraz transpozony DNA; Bennetzen i Wang, 2014). Retrotranspozony dzieki
replikatywnemu modelowi transpozycji moga akumulowaé si¢ w genomach roslinnych
w duzej liczbie kopii i stanowi¢ nawet ponad 50% wszystkich sekwencji genomu (Lisch,
2013; Senerchia i wsp., 2013). Uwaza sig, ze to retrotranspozony w wiekszosci wypadkow sa
przyczyna duzych roéznic w wielko$ci genomu, nawet u blisko spokrewnionych gatunkéw na
tym samym poziomie ploidalnosci (Tenaillon i wsp., 2011).

Badania prowadzone w ramach prezentowanego osiggni¢cia naukowego obejmowaty
analiz¢ sekwencji retrotransposonéw LTR zaréwno Tyl-copia jak i Ty3-gypsy (Kolano
i wsp., 2013). Byla to pierwsza analiza tych elementow w genomie Chenopodium, ktéra

pozwolita na wglad w dynamike proceséw amplifikacji/eliminacji retrotranspozonéw LTR
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w trakcie ewolucji genomu C. quinoa. Retrotranspozony sg jednym z najwazniejszych
czynnikow ksztattujacych genomy roslinne. Wsérdd okrytonasiennych, gatunki z matymi
genomami zawierajg znacznie mniej retrotranspozonéw niz gatunki o duzych genomach. C.
quinoa posiada stosunkowo maty genom, a wsrdd wyizolowanych klonéw sekwencji
retrotranspozondw tylko jedna rodziny sekwencji obecna jest w genomie C. quinoa w duzej
liczbie kopii. Wszystkie pozostate rodziny retrotranspozondéw obecne sag w genomie C. quinoa
w matej liczbie kopii. Chromosomowa lokalizacja retrotranspozondéw rézni si¢ miedzy
gatunkami roélin i typami retrotranspozondéw. W genomie C. quinoa widoczna jest wyrazna
preferencja retrotranspozondéw LTR do wstawiania si¢ w rejony przycentromerowe (Kolano
i wsp., 2013). Taka lokalizacja retrotranspozonéw moze by¢ z jednej strony zwigzana ze
strategig pozwalajaca unikngé negatywnej selekcji spowodowanej tym, ze wstawienie w gen
powoduje utratg jego funkcji (Gao i wsp., 2008; Du i wsp., 2010; Neumann i wsp., 2011).
Z drugiej strony retrotranspozony (gtownie Ty3-gypsy) W rejonach centromerowych
I przycentromarowych moga odgrywaé¢ wazng role w aktywnosci centromerowej (Neumann
i wsp., 2011). Odpowiedz na pytanie czy ktorykolwiek z analizowanych retrotranspozonoéw
moze pehnic role w aktywnosci centromerowej chromosomoéw C. quinoa wymaga dalszych
badan. Wiadomo jednak, ze w genomie gatunkow Beta (rodzaj nalezacy do tej samej rodziny
Amaranthaceae) retrotranspozony typu Ty3-gypsy sg zwigzane z rejonem centromerowym
(Neumann i wsp., 2011).

Retrotranspozony LTR to bardzo zréznicowana grupa sekwencji w genomach roslin
(Senerchia i wsp., 2013). Ta klasa elementow ruchomych dzieli si¢ na dwie podklasy: Tyl-
copia i Ty3-gypsy, roznigce si¢ strukturg drugiej otwartej ramki odczytu (pol). W obrebie
obydwu podklas wyrdznione zostalo po kilka glownych linii  ewolucyjnych
retrotranspozonow, wspolnych dla wszystkich grup roslin ladowych (Wicker i Keller, 2007;
Llorens i wsp., 2009). W podklasie Ty3-gypsy na podstawie analiz filogenetycznych
sekwencji odwrotnej transkryptazy wyrdozniono linie ewolucyjne: Del/Tekay, Reina,
Galadriel, CRM/CR, Athila, Tat. Natomiast w podklasie Tyl-copia wyrdznia si¢ linie
ewolucyjne: Retrofit/Ale, Oryco/lvana, Sire/Maximus, Tork/Angela, Tork/TAR, Bianca.
W genomach wszystkich przeanalizowanych dotychczas gatunkéw roslin, kazda z linii
ewolucyjnych retrotranspozondéw sklada si¢ z wielu réznych rodzin sekwencji. Tak duze
zroéznicowanie sekwencji retrotranspozonéow spowodowane jest przede wszystkim tym,
ze odwrotna transkryptaza nie ma aktywnosci korekcyjnej i robi duzo bledoéw podczas
syntezy DNA. Innym Zrodlem zrdéznicowania sekwencji retrotranspozondw jest tranzycja

zmetylowanej cytozyny w tyming, a Sekwencje retrotranspozondéw sa najczesciej silnie
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metylowane w genomach roslinnych (Vitte i Bennetzen, 2006). Mtode ewolucyjnie rodziny
retrotranspozondw cechuja si¢ duzym podobienstwem sekwencji i zawieraja wiele elementow
autonomicznych. Z czasem retrotranspozony akumulujg mutacje oraz podlegaja fragmentacji
poprzez mechanizmy oparte na rekombinacji. Duze zrdznicowanie sekwencji
retrotranspozonéw w genomie C. quinoa sugeruje, ze wiele z nich, to pozostato$ci po
stosunkowo dawnej aktywnosci (Kolano i wsp., 2013). Taka hipotez¢ potwierdza rowniez
bardzo wysoki procent sekwencji o nieprawidlowej ramce odczytu (Vitte i Bennetzen, 2006;
Baucom i wsp., 2009).

Analizy filogenetyczne sekwencji retrotranspozondw wyizolowanych z genomu
C. quinoa pokazaly, ze poszczegdlne linie ewolucyjne retrotranspozonéow LTR roznig sig
miedzy sobg modelem ewolucji i podlegaty amplifikacji w r6znym czasie ewolucji genomu
C. quinoa (Kolano i wsp., 2013). Wigkszos¢ sekwencji Ty3-gypsy wyizolowanych z genomu
C. quinoa nalezata do linii ewolucyjnej Del/Tekay. Sekwencje tej linii ewolucyjnej tworzyty
liczne niewielkie rodziny o bardzo podobnej sekwencji nukleotydéw co odpowiada modelowi
ewolucji, w ktorym mala liczba blisko spokrewnionych sekwencji ulegla stosunkowo
niedawno amplifikacji w genomie (Baucom i wsp., 2009). Druga z linii ewolucyjnych (Reina)
wyroznionych wérod elementéw Ty3-gypsy wyizolowanych z C. quinoa obejmowata klony,
ktore najprawdopodobniej sg pozostaloscig po amplifikacji w bardziej odlegltych okresach
ewolucji genomu C. quinoa. Swiadczy o tym mata ilosé sekwencji o prawidlowej ramce
odczytu i duze zréznicowaniu sekwencji nukleotydéw tych klonow (Kolano i wsp., 2013).
Rowniez jedna z linii ewolucyjnej Tyl-copia (Tork/TAR) w genomie C. quinoa sktadata si¢
glownie z pozostalosci po dawnych wydarzeniach amplifikacji réznych rodzin
retrotranspozonow, ktore z czasem nagromadzily mutacje Iub ulegly fragmentacji (Kolano
i wsp., 2013). Druga z dominujacych w genomie C. quinoa linii ewolucyjnych Tyl-copia jest
Retrofit/Ale. W skiad tej linii ewolucyjnej wchodzi duza rodzina bardzo podobnych pod
wzgledem sekwencji nukleotydow klonow, wszystkie o prawidtowej ramce odczytu. Sugeruje
to, ze opisywana rodzina sekwencji to wynik stosunkowo niedawnej, w skali ewolucyjnej,
aktywnosci retrotranzpozycyjnej (Kolano i wsp., 2013).

Retrotranspozony z czasem ulegaja coraz wigkszym zmiang i fragmentacji, tracac
cechy charakterystyczne dla tej grupy elementdow ruchomych. Sekwencje takie maja
rozproszong organizacjc w @genomie podobnie jak elementy ruchome, ale czesto ich
sekwencja nukleotydow nie wykazuje juz podobienstwa do zadnego z opisanych elementéw
ruchomych (Kubis i wsp. 1998). Tego typu sekwencje rozproszone byty juz wczesniej

opisywane dla wielu gatunkow roslin (np. Beta vulgaris; Menzel i wsp., 2008) w tym réwniez
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w genomie C. quinoa (np. Kolano i wsp., 2008b, Kolano i wsp., 2011; Kolano i wsp., 2013).
Wiekszo$¢ tego typu sekwencji w genomie C. quinoa jest rozproszona we wszystkich
chromosomach kariotypu (np. Kolano i wsp., 2008b; Kolano i wsp., 2013), wyjatkiem jest
klon 18-24J, ktéry ulegal amplifikacji tylko w potowie - 18 chromosomach C. quinoa.
Sekwencja ta rozproszona jest w wzdtuz catych chromosomow, wliczajac w to centromery,
natomiast nie ma jej w przewezeniu wtornym (Kolano i wsp., 2011). C. quinoa jest
gatunkiem allotetraploidalnym (Storchova i wsp., 2015; Walsh i wsp., 2015) i wydaje si¢, ze
sekwencja 18-24J moze by¢ sekwencja specyficzng dla jednego z subgenomoéw rodzicielskich
C. quinoa. Sekwencja 18-24J) obecna jest takze w genomach dwoéch innych blisko
spokrewnionych poliploidalnych gatunkéw C. berlandieri (2n = 4x = 36) i C. album
(2n=6x= 54). W genomach tych poliploidow 18-24J ulegta amplifikacji w 18
chromosomach (jeden subgenom rodzicielski; Kolano i wsp., 2011). Bardzo bliskie
pokrewienstwo C. quinoa i C. berlandieri sugerowane bylo juz wczesniej (Maughan i wsp.,
2006), a niedawno opublikowane wyniki badan filogenetycznych potwierdzily, ze jeden
z subgenomow C. quinoa, C. berlandieri i C. album pochodzi albo od wspdlnego przodka,
albo od bardzo blisko spokrewnionych gatunkow ancestralnych (Walsh i wsp., 2015).

Do drugej grupy powtarzalnego DNA — sekwencji tandemowo powtarzalnych - nalezg
sekwencje rDNA oraz sekwencje satelitarne. W genomach Chenopodium s.l., stosunkowo
dobrze scharakteryzowana jest chromosomowa organizacja loci gendow rRNA. Natomiast na
temat sekwencji satelitarnych w genomach Chenopodium s.I. nadal niewiele wiadomo.
Opisano dotychczs tylko jedng sekwencje minisatelitarng 12-13P (Kolano i wsp., 2011),
a takze scharakteryzowano sekwencje mikrosatelitarne w genomie C. quinoa (Manson i wsp.
2005). Klon 12-13P podobny jest do sekwencji minisatelitarnej Beta coroliflora (rosliny z tej
samej rodziny Amaranthaceae; Gao et al., 2000). W genomie C. quinoa sekwencja 12-13P
zlokalizowana jest glownie w centromerowych i przycentromerowych rejonach
chromosomow. Sygnaly hybrydyzacyjne 12-13P  obserwowano we  wszystkich
chromosomach kariotypu, jednak poszczegolne chromosomy roznity sie znacznie
intensywnoscia sygnatow hybrydyzacyjnych, co wskazuje na duze rdéznice w liczbie kopii
tego klonu pomiedzy poszczegdélnymi chromosomami. Sekwencja 12-13P (wraz
Z homologicznymi powtdrzeniami) wydaje si¢ by¢ jednym z najwazniejszych sktadnikow
powtarzalnej frakcji DNA C. quinoa, poniewaz wzor sygnatow hybrydyzacyjnych
otrzymanych dla 12-13P byt bardzo podobny do sygnatow obserwowanych po genomowej in
situ hybrydyzacji (GISH) z genomowym DNA C. quinoa do chromosoméw C. quinoa.

Sekwencja 12-13P obecna jest takze w genomach dwoch innych poliploidalnych gatunkow

12



dr Bozena Kolano

Zalacznik 2 - Autoreferat

Chenopodium, poétnocnoamerykanskiego tetraploida C. berlandieri i euroazjatyckiego
heksaploida C. album. Chromosomowa lokalizacja klonu 12-13P byta u tych dwoch
gatunkow taka sama, jak w genomie C. quinoa, jednak intensywno$¢ sygnatow
hybrydyzacyjnych byta mniejsza, co moze wskazywaé¢ na mniejszg amplifikacje sekwencji
12-13P w genomach tych dwoch gatunkow. Obecnos¢ sekwencji 12-13P w genomach ro$lin
Z Euroazji jak i Ameryki sugeruje, ze sekwencja ta moze by¢ obecna w genomach wigkszej
liczby gatunkéw Chenopodium, szczegdlnie tych, ktore nalezg do grupy Chenopodium s.s
(Kolano i wsp., 2011).

Najlepiej  scharakteryzowanymi ~w genomach  Chenopodium  sekwencjami
powtarzalnymi sa geny rRNA. Sekwencje kodujace genéw rRNA sg bardzo konserwatywne
ewolucyjnie. Dzigki temu sekwencje wyizolowane z gatunkéw modelowych mozna uzywac
w FISH (fluorescencyjna hybrydyzacja in situ) jako sond DNA, do mapowania loci genow
rRNA w chromosomach nawet odleglych ewolucyjnie gatunkéw. Z drugiej strony sekwencje
niekodujace genow rRNA ewolujg bardzo szybko i moga by¢ wykorzystywane jako markery
w analizach filogenetycznych. Polaczenie analiz cytogenetycznych z danymi z badan
filogenetyki molekularnej pozwala na lepsze zrozumienia ewolucji loci genéw 35S i 5S rRNA
(Kolano i wsp., 2012a; Kolano i wsp. 2015). Badania ewolucji organizacji loci rDNA
u diploidalnych gatunkow Chenopodium s.I. wykazaly, ze hipotetyczny ancestralny
haploidalny zestaw chromosomoéw Chenopodium s.l. posiadal po jednym locus kazdego
z genow rRNA. Locus 35S rDNA, jak i locus 5S rDNA potozone byty subterminalnie
w dwoch oddzielnych chromosomach. Taki wzor organizacji loci rDNA byt rowniez stanem
ancestralnym dla wszystkich wyr6znionych w obrgbie Chenopodium s.l. gltéwnych linii
ewolucyjnych (Ryc. 2; Kolano i wsp., 2015). Reorganizacja loci rDNA towarzyszyta
specjacji  niektorych gatunkéw Chenopodium s.l.. Duplikacja loci 35S rDNA
najprawdopodobniej towarzyszyta ewolucji wspolnego przodka dwoch gatunkow C. foliosum
i C. capitatum nalezacych do Anserineae (Ryc. 2; Kolano i wsp., 2015). Z kolei w linii
ewolucyjnej Chenopodiastrum specjacji C. hybridum towarzyszyta prawdopodobnie
rearanzacja loci 5S rDNA, ktére z pozycji subterminalnej zostalo przeniesione do pozycji
interstycjalnej (Ryc. 2; Kolano i wsp., 2015). Najwigcej zmian w organizacji loci rDNA
towarzyszyto rozwojowi gatunkow z linii ewolucyjnej Chenopodium s.s.. W obrebie tej linii
ewolucyjnej, podczas specjacji gatunku C. vulvaria, miato miejsce przemieszczenie locus 5S
rDNA do pozycji interstycjalnej (Ryc. 2; Kolano i wsp., 2015). W ewolucji taksonow
reprezentujacych genom A podczas specjacji przynajmniej dwoch gatunkéw nastapita

reorganizacja loci rDNA. W trakcie specjacji C. pallidicaule nastgpito przeniesienie locus 5S
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rDNA z pozycji subterminalnej do pozycji interstycjalnej. Natomiast podczas specjacji C.
standleyanum, prawdopodobnie subterminalnie potozony locus 35S rDNA zostat przeniesiony
do innego chromosomu, charakteryzujacego si¢ suberminalnie potozonym locus 5S rDNA
(Ryc. 2; Kolano i wsp., 2015). Ewolucji wspolnego przodka gatunkow nalezacych do
genomu B towarzyszyta duplikacja loci 5S rDNA (Ryc. 2; Kolano i wsp., 2015). Zmiany w
liczbie i lokalizacji loci rDNA moge wynika¢ z r6znych mechanizméw, takich jak rearanzacje
chromosomowe (np. inwersje, translokacje) czy transpozycje wraz z elementami ruchomymi
(Altinkut i wsp., 2006; Raskina i wsp., 2008; Thomas i wsp., 2001).
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Ryc. 2. Organizacja i ewolucja loci rDNA w genomach diploidalnych gatunkéw Chnenopodium s.I.. Drzewo
zalezno$ci filogenetycznych otrzymano na podstawie analizy sekwencji plastydowego DNA metodg Maximum
Likelihood (ML). Drzewo zostato zakorzenione na podstawie sekwencji wyizolowanych z Beta vulgaris. Na
schemacie pokazano liczbe i lokalizacje loci rDNA tylko dla gatunkow, ktére cechowal uktad loci TDNA inny

niz stan ancestralny tych cech (Kolano i wsp., 2015, zmodyfikowane).
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Nalezy dodaé, ze mate i stabo zréznicowane chromosomy Chenopodium, oraz brak markerow
chromosomowych sprawiaja, ze wiele zmian lokalizacji rDNA pozostaje niezauwazonych
(np. przeniesienie locus genu rRNA z pozycji subterminalnej jednego chromosomu do pozycji
subterminalnej drugiego chromosomu). Przedstawione dane wskazuja, ze pomimo
wydawatoby si¢ duzego konserwatyzmu w uktadzie loci rDNA i podstawowej liczby
chromosomow (X = 9), specjacji w obregbie przynajmniej niektorych z linii ewolucyjnych
gatunkow Chenopodium (np. Chenopodium s.s., Anserineae) towarzyszyly rearanzacje
chromosomowe (Kolano i wsp., 2012a; Kolano i wsp., 2015).

Ewolucja sekwencji rDNA jest znacznie stabiej poznana w genomach poliploidalnych
gatunkéw Chenopodium s.I.. W haploidalnym zestawie chromosoméw tych gatunkow
najczesciej obserwowano jeden lub dwa loci genéw 35S rRNA, zawsze w potozeniu
subterminalnym. Natomiast geny 5S rRNA u tetralploidéw zlokalizowane byly w dwoch lub
trzech loci, a u heksaploidow obserwowano od trzech do czterech loci. Podobnie jak w
przypadku diploidow, najczesciej obserwowano loci 5S rDNA polozone w pozycji
subterminalnej z wyjatkiem C. quinoa (Chenopodium s.s.) i C. rubrum (Chenopodiastrum),
gdzie odpowiednio jeden lub dwa loci 5S rDNA potozone byty w pozycji interstycjalnej. Nie
znamy wprawdzie pochodzenia wigkszosci analizowanych poliploidow, jednak poroéwnanie
danych dla diploidéw i poliploidow pozwala stwierdzi¢, ze przynajmniej niektore poliploidy z
rodzaju Chenopodium (e.g. C. auricomum, C. opulifolium) utracity w trakcie ewolucji czg$¢
loci gendw rRNA. Eliminacj¢ przynajmniej czesSci loci tDNA z genomdéw wybranych
poliploidéow z linii ewolucyjnej Chenopodium s.s. potwierdza FISH, w ktorej jako sondy
DNA wykorzystano sekwencje 18-24J (klonu specyficznego dla jednego ancestralnego
subgenomu), 35S rDNA 1 5S rDNA. Analizag objeto dwa blisko spokrewnione gatunki
allotetraploidalne C. quinoa i C. berlandieri oraz alloheksaploidalny C. album. Wykazano, ze
locus 35S rDNA w genomie C. berlandieri i C. quinoa potozony jest w chromosomach, na
ktorych obserwujemy sygnaty hybrydyzacyjne sekwencji 18-24J (Kolano et al. 2011).
Natomiast w genomie C. album, posiadajacym dwa loci 35S rDNA, jeden z nich potozony
jest w chromosomach, ktore wykazuja sygnat hybrydyzacyjny sekwencji 18-24J. W
przypadku loci genow 5S rRNA, u wszystkich analizowanych poliploidow, co najmniej
potowa loci potozona byta w chromosomach, ktore charakteryzuja si¢ intensywnym sygnatem
hybrydyzacyjnym sekwencji 18-24J. Wyniki te sugerujg, ze podczas ewolucji wszystkich
trzech gatunkoéw nastgpita eliminacja przynajmniej jednej pary loci genow 35S rRNA i
zawsze w genomach badanych poliploidow pozostal locus z subgenomu, dla ktérego

charakterystyczna jest amplifikacja 18-24J (Kolano i wsp., 2011). Preferencyjna utrata
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sekwencji rDNA tylko z jednego subgenomu rodzicielskiego zostata wczesniej opisana dla
innych gatunkéw roslin np. Iris versicolor (Lim i wsp., 2007). Reorganizacja loci 35S rDNA
wydaje si¢ by¢ jednym z mechanizmow diploidyzacji poliploidalnych genoméw. Dlaczego
preferencyjnie eliminowane sg jedynie loci rDNA pochodzace z jednego subgenomu, nie jest
do konca wyjasnione. Ma to prawdopodobnie zwigzek ze zjawiskiem dominacji jaderkoweyj,
jak na przyktadzie gatunkoéw Nicotiana, wykazat Kovarik i wsp. (2008). Rearanzacja loci
rDNA w genomach polploidow obserwowana jako utrata/nabycie locus, zmiana lokalizacji
loci rDNA lub homogenizacja sekwencji rDNA wydaja si¢ by¢ czgscig procesu diploidyzacji i
stosunkowo czesto opisywane sg dla innych rodzajéw okrytonasiennych (Pontes i wsp., 2004;
Lim i wsp., 2007; Kovarik i wsp., 2008; Weiss-Schneeweiss i wsp., 2008; Weiss-Schneeweiss
i wsp., 2012).

W przypadku wielu gatunkéw loci tDNA sa dobrymi markerami, pozwalajacymi
§ledzi¢ procesy mikroewolucji u roslin (Raskina et al., 2008). Wewnatrzgatunkowy
polimorfizm liczby loci rDNA wykazano dla kilku gatunkéw Chenopodium s.l.. Dotyczyt on
obydwu typow genow rRNA u C. berlandieri i C. ficifolium lub tylko loci 35S rDNA w
genomie C. capitatum i C. rubrum (Maughan i wsp., 2006; Kolano i wsp., 2012a; Kolano
i wsp., 2015). Inny sposdb wewnatrzgatunkowego zréznicowania organizacji loci 35S rDNA
zaobserwowano dla C. album (Kolano i wsp., 2012a). W zalezno$ci od badanej populacji
obserwowano albo dwie pary sygnalow hybrydyzacyjnych o takiej samej intensywnoSci
(podobna liczba powtorzen kopii genu w locus) albo dwie pary loci rDNA roznigce si¢
mi¢dzy sobg intensywnoscia sygnatow hybrydyzacyjnych (duza réznica w liczbie powtorzen
kopi genu w locus). Sekwencje kodujgce rRNA sg jednymi z najbardziej konserwatywnych
sekwencji w eukariotycznych genomach, ale ten ewolucyjny konserwatyzm sekwencji
nukleotydow moze by¢ Zrédlem genetycznej niestabilno$ci. Loci rDNA (szczegodlnie te
potozone subterminalnie) moga by¢ przedmiotem nierdwnomiernych rekombinacji oraz
rekombinacji ~ nieuprawnionej  (pomiedzy  loci  lezacymi w  chromosomach
niehomologicznych). Innym mechanizmem, odpowiedzialnym za wewnatrzgatunkowy
polimorfizm loci rDNA, jest transpozycja razem z elementami ruchomymi (Raskina et al.,
2008; Thomas et al., 2001).

W wicgkszosci genomow eukariotycznych liczba kopii genow 35S rRNA znacznie
przekracza zapotrzebowanie komorki na rybosomalne rRNA. Tylko niewielka czgs¢ kopii jest
transkrybowana, pozostata cze$¢ ulega heterochromatynizacji (Carmo-Fonseca et al., 2000).
Poszczegdlne loci genow 35S rRNA moga albo catkowicie ulega¢ heterochromatynizacji,

albo aktywna transkrypcyjnie jest tylko cze$¢ sekwencji 35S rDNA w locus. Analizg
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aktywnos$ci transkrypcyjnej loci 35S rDNA przeprowadzono takze dla gatunkéw
Chenopodium (Kolano i wsp., 2012a). Tylko kilka diploidalnych gatunkow Chenopodium
posiadato dwie pary loci 35S rDNA. Druga para loci byla w wigkszosci wypadkéw
nieaktywna transkrypcyjnie. Sytuacje odwrotng obserwowano w przypadku poliploidow.
U wigkszosci gatunkow, ktore posiadaty dwa loci, obydwa zawieraty transkrypcyjnie aktywne
kopie genu 35S rRNA. Ciekawe zjawisko zaobserwowano u C. bonus henricus. Dwie
analizowane populacje tego gatunku roznity si¢ migdzy soba liczbg aktywnych
transkrypcyjnie loci 35S rDNA. U formy uprawnej obydwa loci byty aktywne, u formy
dzikiej tylko jeden locus byt aktywny transkrypcyjnie. Za wyciszenie aktywnosci genow 35S
rRNA odpowiedzialne sa mechanizmy epigenetyczne, np. metylacja DNA i potranslacyjne
modyfikacja histonow, ktore moga si¢ rézni¢ pomigdzy populacjami tego samego gatunku
(Matyasek i wsp., 2007) .

Podsumowujac, na podstawie uzyskanych wynikéw mozna sformulowaé nastepujace
wnioski:
1. Wielko$¢ genomu jadrowego ma prawdopodobnie warto$¢ adaptacyjna

w Chenopodium s.l., poniewaz ewolucji gtdéwnych linii ewolucyjnych diploidalnych
gatunkow Chenopodium s.l. towarzyszyly zmiany wielkoSci genomu, a gatunki
nalezace do jednej linii ewolucyjnej najczgsciej maja podobng wielko$¢ genomu.

2. Hipotetyczny kariotyp ancestralny dla diploidalnych gatunkow Chenopodium s.l. to
2n= 18 chromosomoéw z jedna parg loci 35S rDNA i jedna parg loci 5S rDNA
potozonymi subterminalnie W oddzielnych chromosomach. Ancestralny uktad loci
nadal dominuje u wspotczesnych Chenopodium, jednak podczas ewolucji kilku
gatunkow Chenopodium s.1. loci genéw rRNA ulegly reorganizacji obejmujacej takie
zmiany, jak duplikacja liczby loci lub przeniesienie locus z pozycji subterminalnej do
potozenia interstycjalnego.

3. U niektorych gatunkow Chenopodium s.l.  wystepuje wewnatrzgatunkowy
polimorfizm w organizacji loci rDNA.

4. Czgs¢ loci 35S rDNA ulega eliminacji podczas ewolucji trzech poliploidalnych
gatunkow: C. quinoa, C. berlandieri i C. album.

5. U gatunku C. quinoa wystepuje polimorfizm wielko$ci genomu. Najwieksze
zroéznicowanie wielko$ci genomu charakteryzuje populacje lokalne z ptaskowyzu na
granicy Peru 1 Boliwii, rejonu uwazanego za miejsce roznicowania si¢ tego gatunku.

6. Sekwencje konserwatywnej domeny odwrotnej transkryptazy retrotranspozondow

z LTR sg bardzo zr6znicowang grupg sekwencji w genomie C. quinoa. Wigkszos¢
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wyizolowanych klonow retrotranspozonéw wystepuje w genomie C. quinoa w malej
liczbie kopii. W chromosomach C. quinoa, retrotranspozozny najczes$cie] s3
zlokalizowane w rejonach przycentromerowych.

7. W rejonach centromerowych i przycentromerowych wszystkich chromosoméow
C. quinoa oraz dwoch gatunkdéw blisko spokrewnionych wystepuje sekwencja 12-13P.
Sekwencja ta wydaje si¢ naleze¢ do frakcji najbardziej powtarzalnego DNA
w genomie C. quinoa.

8. Klon 18-24] jest sekwencja rozproszong w genomie Chenopodium, ktoéra ulegla
amplifikacji tylko w jednym z subgenomow rodzicielskich tetraploidalnych C. quinoa
I C. berlandieri jak i heksaploidalnego C. album. Obserwowana organizacja sekwencji
18-24) w chromosomach potwierdza allopoliploidalne pochodzenie omawianych

gatunkow.
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5. Oméwienie pozostalych osiagni¢¢ naukowo badawczych

Pierwsze badania naukowe realizowalam w ramach pracy magisterskiej pod tytutem
»Analiza genetyczna dwoéch karfowych mutantéw otrzymanych w kulturach pylnikowych
jeczmienia (Hordeum vulgare)” pod kierunkiem prof. dr hab. Iwony Szarejko w Katedrze
Genetyki Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach.
Po uzyskaniu stopnia magistra zostatam zatrudniona na okres 4 lat na etacie inzynieryjno-
technicznym na stanowisku biologa w Katedrze Anatomii i Cytologii Roslin Uniwersytetu
Slaskiego w Katowicach. W tym okresie mialam okazje¢ zapozna¢é si¢ z réznymi technikami
cytogenetycznymi, ktore pozniej wykorzystatam w trakcie studiow doktoranckich. W tym
czasie rozpoczetam, we wspotpracy z dr Luz Gomez Pando (Universidad Nacional Agraria
de La Molina, Peru), badania majace na celu analiz¢ kariotypow Chenopodium quinoa oraz
Amaranthus caudatus - roslin tradycyjnie uprawianych w andyjskim rejonie Ameryki
Potudniowej. Te dwa gatunki, poczawszy od lat 70-tych zeszlego wieku, zaczgly zdobywaé
coraz wigksza popularno$¢ jako alternatywne rosliny uprawne. Wzrost zainteresowania
uprawa tych gatunkéw w rodzimym zasiggu oraz w krajach Ameryki Potnocnej, Europy
i Indiach przyczynit si¢ do zainicjowania wielu r6znych programow badawczych, ktorych
celem jest wyprowadzanie wartosciowych odmian uprawnych. W zwiazku z tym pojawita si¢
potrzeba poznania struktury genomu tych gatunkow. Rozpoczgty przeze mnie badania,
ktorych celem byta charakterystyka kariotypu, wlaczylty si¢ w ten nurt. Zaréwno C. quinoa
jak i A. caudatus to gatunki o matych, licznych i trudnych do analizy chromosomach.
W badaniach kariologicznych takich gatunko6w konieczne jest stosowanie markeréw
chromosomowych, ktore pozwalaja identyfikowac pary chromosomow homologicznych oraz

umozliwiajg prowadzenie badan poréwnawczych. Jednym z najlepszych i najszerzej
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stosowanych markeréw chromosomowych sg sekwencje rDNA, dlatego pierwszym celem
moich badania byto okreslenie liczby, lokalizacji oraz aktywnosci transkrypcyjnej loci 35S
rDNA. Do charakterystyki kariotypow tych gatunkéw wykorzystano takze metody prazkowe,
np. srebrzenie organizatorow jaderkowych. Wyniki prowadzonych analiz opublikowane
zostaly w Acta Societatis Botanicorum Polonieae (Kolano i wsp., 2001) oraz byty
prezentowane jako poster na 52 Zjezdzie Polskiego Towarzystwa Botanicznego.

W pazdzierniku 2000 roku rozpoczetam studia doktoranckie na Wydziale Biologii
i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach. Rownoczesnie zostatam
zatrudniona w Katedrze Anatomii i1 Cytologii Roslin na '4 etatu asystenta. W trakcie studiow
doktoranckich prowadzitam badania, ktorych celem byla porownawcza analiza genomow
siedmiu genotypéw nalezacych do trzech gatunkéw Chenopodium. Dwa z badanych
gatunkéw, C. quinoa i C. berlandieri obejmuja zarowno formy uprawne, jak i dziko rosnace
i pochodzg odpowiednio z Ameryki Potudniowej i Ameryki Poéinocnej. Trzecim
z analizowanych gatunkéw byla komosa biata (C. album s..) dobrze znany gatunek
kosmopolitycznego chwastu. Wszystkie analizowane gatunki Chenopodium posiadaja liczne,
mate i morfologicznie stabo zréznicowane chromosomy. Wszystkie badane genotypy maja
takg sama podstawowa liczba chromosoméw X = 9, ale r6znig si¢ poziomem ploidalnosci. C.
quinoa i C. berlandieri sg tetraploidami, natomiast trzeci z badanych taksonow C. album s.1.
obejmuje genotypy na trzech poziomach ploidalnosci: diploidalnej, tetraploidalne
i heksaploidalnej. Wszystkie badane genotypy cechuja si¢ matym genomem i sg roslinami
polisomatycznymi. Poroéwnanie wzoréw endopoliploidalnosci roslin  diploidalnych,
tetraploidalnych i heksaploidalnych wykazato, ze dynamika tych przemian zalezy od stopnia
ploidalnosci roslin Chenopodium.

Do analizy kariotypow wybranych gatunkow Chenopodium wykorzystano
fluorescencyjna hybrydyzacje in situ (FISH) stosujac, jako sondy DNA, rdéznego typu
sekwencje powtarzalne. Ustalono, ze sekwencje 35S 1 5S rDNA wystepuja w genomach
badanych gatunkéw w matej liczbie loci, ktore najczesciej potozone sg subterminalnie w
chromosomach. Wyjatkiem jest C. quinoa, w ktorego Kariotypie jedna z par loci 5S rDNA
usytutowana jest interstycjalnie. Wykazano takze, ze wszystkie badane gatunki posiadaja
sekwencje telomerowe typu Arabidopsis. Zastosowanie uniwersalnych markerow
chromosomowych pozwolito na identyfikacj¢ niewielu par chromosoméw homologicznych,
dlatego podjeto probe identyfikacji 1 charakteryzacji sekwencji powtarzanych specyficznych
dla genomow Chenopodium, ktore nastepnie mogty by stuzy¢ jako markery chromosomowe.

Sekwencje powtarzalne sa takze dobrym narzedziem do badan zaleznosci filogenetycznych.
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Scharakteryzowano pie¢ nowych sekwencji powtarzalnych z genomu C. quinoa, z ktoérych
wickszos¢ wykazywata pewne podobienstwo do elementdow ruchomych. Wszystkie nowe
sekwencje powtarzalne cechowaly si¢ rozproszong organizacja w genomie, a ich sygnaty
hybrydyzacyjne obserwowane byly we wszystkich chromosomach kariotypu C. quinoa.
Porownawcze analizy organizacji tych sekwencji w genomach badanych gatunkow
Chenopodium pokazaty, ze opisywane sekwencje sa doskonatymi narzedziami do badania
zaleznosci filogenetycznych. Wykazano, ze C. quinoa jest znacznie blizej spokrewniona z C.
berlandieri, niz z C. album. Wykorzystujac sekwencje powtarzalne Wykazano réwniez, ze
podgatunek C. berlandieri obejmujacy rosliny uprawne (C. berlandieri subsp. nuttalliae)
rézni si¢ organizacjg sekwencji powtarzalnych od podgatunku obejmujacego rosliny dziko
rosngce (C. berlandieri subsp. berlandieri). Wynik ten wspiera hipotez¢, ktora postuluje
rozdzielenie taksonu C. berlandieri na dwa odrgbne gatunki: C. nuttalliae — rosliny uprawne
oraz C. berlandieri — ro$liny dziko rosnace.

Realizowany w ramach pracy doktorskiej projekt zostat zgtoszony do Komitetu Badan
Naukowych oraz zakwalifikowany do realizacji, jako grant promotorski (Grant KBN nr
3 P04C 006 24, 2003-2005). W czasie studidow doktoranckich uczestniczytam w kursach oraz
stazach (Department of Plant Breeding and Biometry, Agricultural University of Athens,
Grecja; Instytut Biotechnologii i Antybiotykow w Warszawie oraz Department of Plant and
Animal Sciences, Brigham Young University, Provo, USA), podczas ktorych zapoznatam sig¢
z podstawowymi metodami biologii molekularnej i inzynierii genetyczne;.

17 wrze$nia 2004 obronitam prace doktorska pod tytutem ,,Analiza genoméw
wybranych gatunkéw Chenopodium”, ktorej promotorem byta prof. dr hab. Jolanta
Matuszynska. Wyniki pracy zostaty przedstawione w sze$ciu komunikatach konferencyjnych
oraz opublikowane juz po uzyskaniu stopnia doktora w postaci trzech artykutow (Kolano i
wsp., 2005; Maughan i wsp., 2006; Kolano i wsp. 2008).

Po uzyskaniu stopnia doktora nauk biologicznych zostatam zatrudniona w Katedrze
Anatomii i Cytologii Roslin US na stanowisku adiunkta. Gtéwnym przedmiotem moich
zainteresowan pozostata nadal struktura i ewolucji genoméw Chenopodium, ale prowadzitam
takze badania nad ewolucjg kariotypéw innych gatunkoéw oraz bratam udziat w projektach

badawczych innych naukowcow zaréwno z Uniwersytetu Slaskiego, jak i z innych osrodkow.

Struktura i ewolucji genoméw Chenopodium s.1.
Celem analiz prowadzonych nad gatunkami Chenopodium s.l. bylo poznanie

zaleznosci filogenetycznych miedzy gatunkami tego taksonu oraz charakterystyka frakcji
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powtarzalnego DNA w genomach Chenopodium s.l. ze szczegdlnym naciskiem na gatunki
uprawne. Badania nad genomami Chenopodium s.l. objely przedstawicieli wszystkich
glownych linii ewolucyjnych wyroznionych w polifiletycznym rodzaju Chenopodium s.l.
Wzbogacitam takze sSwoj warsztat o nowe techniki badan. Jedng z nowych technik
wprowadzonych do analizy genomu Chenopodium s.1. byta fluorescencyjna hybrydyzacja in
situ na rozciaggnigetych widknach chromatynowych (ang. fiber FISH). Jest to metoda, ktora
pozwala na znacznie wigkszg rozdzielczo$¢ obserwacji, niz FISH z wykorzystaniem
chromosomow mitotycznych. Mozliwa jest dzieki temu szczegotowa analiza uktadu
sekwencji powtarzalnych. Réwnoczesne zastosowanie dwoch sond, 5S rDNA i sekwencji
powtarzalnej pTaql0 pokazato, ze w genomie C. quinoa przynajmniej jeden locus 5S rDNA -
oprocz tandemowo utozonych gendw rRNA - zawiera takze powtdrzenia sekwencji pTaqgl0.
Wryniki tego eksperymentu zostaly razem z danymi z pracy doktorskiej wiaczone do
publikacji w Journal of Applied Genetics (Kolano i wsp., 2008a).

Badanie przeprowadzone w trakcie studiow doktoranckich pokazaty, ze C. quinoa to
ro$lina polisomatyczna. Wczesniejsze badania prowadzone byly jednak w warunkach kultur
in vitro, ktore moga mie¢ wplyw na dynamike¢ procesow endopoliploidalnosci. Nowy
eksperyment przeprowadzono wykorzystujac rosliny hodowane w glebie w $cisle
kontrolowanych warunkach w komorze hodowlanej. Badaniami objeto kilka wczesnych
etapow rozwoju siewek, od zarodka izolowanego z nasion do dwutygodniowej rosliny.
Wykazano, ze wigkszo$¢ analizowanych organéw zbudowanych jest z komorek, ktore
znacznie r6znig si¢ zawartoscia DNA (od 2C do 16C), a obserwowane wzory
endopoliploidalnosci byly charakterystyczne dla organu 1 etapu rozwoju. Co ciekawe,
komorki endopoliploidalne obserwowane byty juz w zarodkach izolowanych z napgczniatych
nasion. Najwyzszy poziom endopoliploidalno$ci obserwowano w zrdéznicowanej czesci
korzenia, natomiast w liSciach i milodych liScieniach nie wykryto komorek
endopoliploidalnych. W poréwnaniu do roslin hodowanych in vitro, obserwowano dla
wigkszo$ci organow $rednio 0 jeden cykl endopoliploidalno$ci mniej. Otrzymane wyniki
zastaty opublikowane w Acta Biologica Cracoviensia Series Botanica (Kolano i wsp., 2009).
Wykonano takze analizy porownawcze poziomu endopoliploidalnosci cytotypow C. album
réznigcych si¢ poziomem ploidalnosci. Uzyskane wyniki, razem z danymi dotyczacymi
wielkosci genomu 1 organizacji loci rDNA, zostaly opublikowane w Acta Societatis
Botanicorum Poloniae (Kolano i wsp., 2008b). Wiedza i doswiadczenia zdobyte podczas

badan nad procesami endopoliploidyzacji towarzyszacymi rozwojowi roslin z rodzaju
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Chenopodium s.l. zostaly takze wykorzystane podczas przygotowywania rozdziatu ksigzki
,,Plant Genome Diversity* (Maluszynska i wsp,. 2013).

Dalsze badania nad ewolucja i strukturg genomem Chenopodim s.l. prowadzone byty
w ramach projektu ,,Charakterystyka genomu roslin z rodzaju Chenopodium ze szczegdlnym
uwzglednieniem alternatywnej rosliny uprawnej C. quinoa”, ktory otrzymat finansowanie
z MNiISW (umowa nr 3405/B/P01/2008/35; 2008-2011). Realizowany projekt obejmowat
swym zakresem cytogenetyczno-molekularne badania genomu C. quinoa oraz wybranych
uprawnych i1 dziko rosngcych gatunkéw Chenopodium. Realizowane w projekcie zadania
dotyczyly ewolucji wiclkosci genomu oraz organizacji roznego typu sekwencji powtarzalnych
w genomach Chenopodium s.l.. Wigkszos$¢ otrzymanych i opublikowanych w ramach tego
projektu wynikow weszla w sktad osiggnigcia naukowego (Kolano i wsp., 2011, Kolano
i wsp., 2012a; Kolano i wsp., 2012b; Kolano i wsp., 2013). Do$wiadczenia zdobyte
w badaniach nad genomami Chenopodium zostaly takze wykorzystanie podczas
przygotowywania rozdziatu ,,Chenopodium” w Wild Crop Relatives: Genomic and Breeding
Resources (Jellen i wsp. 2011).

W 2009 roku nawigzatam wspotprace naukowa z dr hab. Hanng Schneeweiss
(Departament of Systematic Botany and Evolution, University of Vienna), ktora w swoich
badaniach taczy metody cytogenetyczne z analizami filogenetyki molekularnej, co pozwala na
lepsze zrozumienie ewolucji takich cech, jak wielkos$¢ genomu czy struktura kariotypu.
Wspotpraca prowadzona w ramach Umowy o Wspodtpracy Naukowo - Technicznej migdzy
Rzeczpospolita Polska, a Republika Austrii, umozliwita poszerzenie mojego warsztatu
naukowego o metody filogenetyki molekularnej. Nabyte nowe umiejetnosci, a takze uzyskane
wstepne wyniki pozwolity na przygotowanie wniosku do NCN, ktéry zostat pozytywnie
rozpatrzony i otrzymat finansowanie. Celem projektu ,,Filogeneza i ewolucja uprawnych
i dziko rosngcych gatunkéw Chenopodium” (umowa nr UMO-2011/01/B/NZ8/00096; 2011-
2014) byto poznanie zaleznosci filogenetycznych miedzy gatunkami Chenopodium s.l.,
a nastgpnie na podstawie otrzymanych drzew filogenetycznych przeanalizowanie ewolucji
takich cech, jak organizacja loci rDNA czy wielko$¢ genomu. Przeprowadzone badania
filogenetyczne diploidalnych Chenopodium s.l. pozwolily na pogrupowanie gatunkow w linie
ewolucyjne oraz poznanie trendéw w ewolucji wielko$ci genomu i organizacji loci rDNA.
Wyniki tych badan zostaty opublikowane w Botanical Journal of Linnean Society i wiaczone
do osiggnigcia naukowego (Kolano i wsp., 2015). Poznanie zalezno$ci filogenetycznych
I trendow ewolucyjnych wsrod diploidalnych gatunkéw Chenopodium s.l. stanowito podstawa

do badan nad pochodzeniem i ewolucja gatunkéw poliploidalnych. Badania dotyczyty
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gtownie poliploidalnych gatunkow z Chenopodium s.s., nalezacych do dwoéch réznych
kompleksow: pochodzacego =z Ameryki kompleksu quinoa — berlandieri oraz
euroazjatyckiego kompleks C. album agg. Badania filogenetyczne oraz wyniki GISH
wykazaly, ze C. quinoa i C. berlandieri to allotetraploidy. Jeden z gatunkow ancestralnych
tych dwoch allotetraploidow podobny byt do jednego ze dzisiejszych diploidalnych gatunkow
euroazjatyckich (genom B; genom ojcowski; Ryc. 1). Drugi gatunek ancestralny badanych
allotetraploidow podobny byt do jednego z dzisiejszych amerykanskich diploidalnych
gatunkow Chenopodium (genom A; genom mateczny). Wyniki GISH sugeruja, ze gatunkiem
ancestralnym dla subgenomu A, C. quinoa i C. berIndieri byt gatunek podobny do C. watsonii
lub C. nevadense. Wyniki badan tej czgsci projektu byly prezentowane podczas konferencji
Plant Molecular Cytogenetics in Genomic and Postgenomic Era (Katowice, 2014)
a przygotowany manuskrypt jest w trakcie recenzji w Molecular Phylogenetics and Evolution.

Euroazjatycki C. album agg. to grupa o skomplikowanej taksonomii obejmujaca gatunki
na trzech poziomach ploidalnosci (diploidalnym, tetraploidalnym, heksaploidalnym). Badania
filogenetyczne 1 GISH wykazaly, ze heksaploidalne gatunki C. album, C. giganteum
i C. formosanum to alloheksaploidy. Domniemanym donorem jednego z subgenomow tych
gatunkéw byt diploid z genomem B (subgenom ojcowski). Tetraploidalnym gatunkiem
ancestralnym dla trzech analizowanych alloheksaploidow byt gatunek podobny do
dzisiejszych C. strictum lub C. stratiforme (subgenom mateczny). Analizy filogenetyczne
wskazywaty, ze allopoliploidalnymi gatunkami sg takze tetraploidalne C. strictum
i C. stratiforme, jednak nie udato si¢ zidentyfikowaé gatunkoéw ancestralnych dla tych dwoch
taksonow.

Genomy poliploidéw nie sa prosta sumg genomow ancestralnych ale dzigki
diploidyzacji (obejmujacej zarowno zmiany na poziomie genetycznym, epigenetycznym, jak
i chromosomowym) powstaje nowy, ,.kolektywny genom”, bedacy wynikiem interakcji
miedzy genomami ancestralnymi (Weiss-Schneeweiss i wsp., 2013). Porownanie wielkoSci
genomu analizowanych poliploidéw z genomami diploidow - hipotetycznych gatunkéw
ancestralnych - wykazato, ze zawarto$¢ jadrowego DNA zaréwno U amerykanskich
allotetraploidow, jak 1 u euroazjatyckich heksaploidow jest sumag wielkosci genomoéw
odpowiednich gatunkéw ancestralnych. Poréwnanie organizacji loci rDNA w genomach
allotetraploidalnych C. quinoa i C. berlandieri z hipotetycznymi gatunkami ancestralnymi
wykazato, ze w toku ewolucji allotetraploidow locus 35S rDNA pochodzacy z genomu
matecznego (genom A) ulegt eliminacji. Zaréwno w genomie C. quinoa jak i C. berlandieri

pozostat locus (lub dwa loci w niektorych genotypach C. berlandieri), pochodzacy z genomu
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B (genom ojcowski). Dane z analiz sekwencji nrITS (ITS1-5,8S rDNA-ITS2) potwierdzity, ze
w genomach tych allotetraploidow obecny jest tylko jeden typ sekwencji nrITS, podobny do
wystepujacego u diploidow reprezentujacych genom B. Natomiast liczba loci 35S rDNA w
genomach euroazjatyckich alloheksaploidow wydaje si¢ by¢ sumag loci wystepujacych w
genomach gatunkéw ancestralnych. Analiza sekwencji wskazuje, ze w toku ewolucji
sekwencje nriITS w genomach alloheksaploidéow ulegly homogenizacji. W genomach
C. giganteum i C. formosanum obecny jest typ sekwencji nrITS podobny do C. strictum
(genom mateczny). Natomiast badane populacje C. alboum réznity si¢ typem sekwencji nrITS.
Wigkszo$¢ z nich posiadata typ sekwencji nrITS podobny do C. strictum (genom mateczny),
ale wérod analizowanych populacji byly takze sekwencje z typem sekwencji nrlTS podobnej
do diploidow z genomem B (genom ojcowski). Wystepowanie genotypdéw heksaploidalnego
C. album, réznigcych si¢ sekwencja nrITS sugeruje, ze gatunek ten mogh powstawac
wielokrotnie poprzez hybrydyzacj¢ tych samych gatunkéw ancestralnych. Liczba loci
5SrDNA w genomach amerykanskich allotetraploidéw oraz trzech alloheksaploidow
(C. album, C. giganteum i C. formosanum) wydaje si¢ by¢ sumg liczby loci gatunkow
ancestralnych. W zadnym z genomow opisywanych poliploidow nie nastapita homogenizacja
sekwencji niekodujacych genow 5S rRNA. Z grupy taksonéw heksaploidalnych, zaliczanych
do C. album agg., wyraznie wyrdzniat si¢ C. opulifolium. Wyniki analiz filogenetycznych
I GISH pokazaty, ze jednym z gatunkéw ancestralnych dla C. opulifolium mogt by¢ diploid
z genomem B. Pozostale gatunki ancestralne pozostajg nieznane. Poza tym, C. opulifolium
posiada znacznie wigkszy genom niz pozostate heksaploidy oraz inng organizacj¢ loci rDNA.
Whyniki analiz poréwnawczych sugerujg, ze przynajmniej w przypadku genow 35S rRNA,
specjacji tego gatunku towarzyszyta utrata locus/loci tych sekwencji. Wyniki badan tej czesci
projektu sa przygotowywane do publikacji. Moje doswiadczenie w badaniach nad genomem
Chenopodium wykorzystatam takze w przygotowaniu rozdziatu ksigzki, opisujacej aktualny
stan wiedzy na temat C. quinoa, wydanej przez FAO z okazji mi¢dzynarodowego roku
C. quinoa (Jellen i wsp., 2014).

Wyjasnienie zaleznosci filogenetycznych w obrebie Chenopodium s.s wymaga dalszych
badan i1 zastosowania dodatkowych markerow. Najlepszymi kandydatami wydaja si¢ by¢
sekwencje unikatowe pochodzace z genomu jadrowego (ang. single copy markers). Wstepne
badania nad mozliwoscig zastosowania tego typu sekwencji zostaly juz przeprowadzone
podczas kolejnych stazy w Departament of Systematic Botany and Evolution (University of
Vienna). Przeprowadzone zostaty takze wstgpne analizy sekwencji powtarzalnych w genomie

Chenopodium z wykorzystaniem technologii NGS (ang. Next-Generation Sequencing).
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Otrzymane dane bg¢dg podstawg do opracowania wniosku o finasowanie badan nad
organizacja i ewolucja sekwencji powtarzalnych w genomach Chenopodium s.s.. Planowane
badania b¢da miaty na celu porownanie dynamiki proceséw amplifikacji/eliminacji sekwencji
powtarzalnych podczas ewolucji diploidalnych gatunkéw Chenopodium s.S., réznigcych si¢
wielkos$cig genomu (genom A versus genom B). Z kolei poréwnawcze analizy poliploidow
I ich gatunkow ancestralnych pozwola na lepsze zrozumienie roli, jaka pelnig rearanzacje

sekwencji powtarzalnych w procesie stabilizacji genomoéw u poliploidow.

Struktura i ewolucja kariotypéw wybranych gatunkéw okrytonasiennych

Rownolegle z opisanymi wyzej badaniami nad gatunkami Chenopodium, nalezacymi
do gléwnego nurtu moich zainteresowan naukowych, prowadzitam badania nad strukturg
i ewolucja kariotypow innych grup ro$lin okrytonasiennych. Amaranthus to rodzaj ro$lin
jednorocznych, wsrod ktorych jest kilka gatunkow uprawnych np. A. caudatus czy
A. cruentue, cieszacych si¢ coraz wigckszym zainteresowanie Wigkszo$¢ gatunkow
Amaranthus to rosliny tetraploidalne posiadajace 2n = 32 lub 34 chromosomy. Co ciekawe,
W obrgbie jednego gatunku moga wystepowaé cytotypy rdzniagce si¢ liczbg chromosomow.
Analizy porownawcze kariotypéw gatunkow Amaranthus o matych i stabo zréznicowanych
chromosomach, mozliwe sa jedynie z wykorzystaniem dodatkowych, wzgledem
morfometrycznych, markeréw chromosomowych (np. sekwencje rDNA). W genomach
rodzaju Amaranthus wystepuje wigksze zroznicowanie wzorow chromosomowej organizacji
loci rDNA, niz w genomach Chenopodium (obydwa rodzaje naleza do tej samej rodziny
Amaranthaceae). W zalezno$ci od gatunku, sekwencje rDNA dostarczyly markerow dla od
jednej do o$miu par chromosoméw homologicznych. Wyjatkiem jest podsekcja Hybrida,
w ktorej wiekszos¢ analizowanych gatunkéw cechowata sie taka samg licza i lokalizacja loci
rDNA. W pozostatych sekcjach kazdy z analizowanych gatunkéw wykazywat unikatowy
wzor liczby i rozmieszczenia loci rDNA. Kilka gatunkow Amaranthus wykazuje polimorfizm
liczby loci zaréwno 5SS rDNA, jak i 35S rDNA. Obserwowane w rodzaju Amaranthus dosy¢
duze zréznicowanie migdzygatunkowe 1 wewnatrzgatunkowe wzoréw organizacji loci tDNA
moze sugerowac stosunkowo duza role przemian chromosomowych w specjacji tych
gatunkéw. Badania organizacji loci rDNA w genomie Amaranthus zostaty opublikowane
w artykule w Scientia Horticulturae (Kolano i wsp., 2013).

Sekwencje rDNA okazaly si¢ by¢ takze bardzo pomocne w analizach poréwnawczych
gatunkéw Centaurea (Asteraceae). Zainteresowanie si¢ ta grupa roslin bylo wynikiem

wspolpracy z dr Teres3 Nowak (Katedra Botaniki i Ochrony Srodowiska, WBiOS
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Uniwersytetu Slaskiego). Badaniami, prowadzonymi razem z studentka Marta Dydak, ktorej
pracy magisterskiej bylam bezposrednim opiekunem naukowym, objeto trzy gatunki:
C. oxylepis, C. phrygia, C. jacea. Wykazano, ze wszystkie gatunki majg taka samg
podstawowg liczbe chromosomow x = 11. C. phrygia jest diploidem, a dwa pozostate gatunki
sg tetraploidami. Wszystkie badane gatunki majg stosunkowo maty genom, o zawartoSci
okoto 1 pg DNA/1C. W diploidalnym genomie C. phrygia loci 35S rDNA potozone sa
terminalnie w trzech parach chromosomoéw. Loci 5S rDNA wykazuja si¢ odmienng
lokalizacja chromosomowg: jeden locus potozony jest subterminalnie, a drugi
przycentromerowo. Gatunki tetraploidalne posiadajag zduplikowang liczbe loci rDNA.
Zastosowanie sekwencji rDNA pozwolito na identyfikacje pigciu par chromosomow
homologicznych w Kariotypie diploida oraz dziewieciu lub dziesigciu par w kariotypach
tetraploidow. Tetraploidalny C. jacea jest gatunkiem szeroko rozpowszechnionym w Polsce
i cechujacym si¢ duzym zréznicowaniem morfologicznym. Poréwnujac wyniki badan
cytogenetycznych genomu kilku populacji tetraploidalnego C. jacea wykazano, ze na
poziomie cytogenetycznym gatunek ten réwniez cechuje duze zréznicowanie
wewnatrzgatunkowe. Wyniki badan nad gatunkami Centaurea zostaty opublikowane w roku
2009 w periodyku Hereditas (Dydak i wsp., 2009).

Uczestniczylam takze w realizacji projektow dotyczacych struktury i ewolucji
chromosomow oraz kariotypéw realizowanych przez innych naukowcéw w réznych
osrodkach. W 2005 roku otrzymatam propozycje stazu postdoktorskiego w Department of
Horticulture, Wisconsin University, USA. W ramach tego stazu bratam udziatu w projekcie
badawczym ,,Structure and function of plant centromeres” prowadzonym pod kierunkiem
prof. Jiming Jianga. Uczestniczylam w realizacji dwoch projektow dotyczacych struktury
i funkcji centromeréw. Pierwszy z projektow mial za zadanie oszacowanie dhugosci
tandemowych powtorzen sekwencji satelitarnej CentO w wybranych centromerach ryzu.
CentO jest sekwencja niezbedng dla funkcjonowania centromeréw ryzu, poniewaz to ona
taczy si¢ z centromerowo specyficznym histonem H3. Wyznaczylam dlugos¢ powtorzen
sekwencji centromerowej CentO dla trzech chromosoméw ryzu w dwoch podgatunkach
Oryza sativa subsp. japonica i O. sativa subsp. indica. Rownocze$nie uczestniczytam
w realizacji drugiego projektu, ktorego celem byla analiza potranslacyjnych modyfikacji
histonéw w chromosomach zestawu A i B Zea mays. Realizacja tego projektu umozliwita mi
poznanie wielu technik zwigzanych z immunocytochemicznym wykrywaniem biatek

w chromosomach 1 jadrach interfazowych oraz z metoda immunoprecypitacji chromatyny
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(ChIP). Wyniki moich eksperymentoéw staty sie cze$cig publikacji w Chromosome Research
(Jin 1 wsp. 2008).

Dane na temat liczby i morfologii chromosomoéw sg bardzo istotnymi informacjami
w badaniach taksonomicznych, biogeograficznymi i ekologicznych. Wykazano, ze jednym
Z najwazniejszych czynnikow wplywajacych na ogromne zréznicowanie populacji Oxalis
w poludniowej Afryce sa duze rdéznice w liczbie chromosomow, wynikajace zaréwno
z poliploidalnosci jak 1 z dysploidalnio$ci (zréznicowanie podstawowej liczby
chromosomow). Badania nad ewolucjg kariotypu Oxalis prowadze w ramach projektu
“Polyploid evolution in the Cape flora: insights from the key geophytic genus” realizowanego
przez zespot prof. Jana Sudy (Institute of Botany, Academy of Sciences of the Czech
Republic, Pruhonice). Gatunki nalezace do tego rodzaju reprezentujg trzy réozne podstawowe
liczby chromosoméw x =5, 6 1 7. Dodatkowo kazdy z gatunkéw wystepuje na kilku réznych
poziomach ploidalnos$ci. Dotychczas opublikowano w Annals of Botany wyniki dotyczace
jednego gatunku O. obtusa (Krejcikova i wsp. 2013). Wykazano, ze gatunek ten,
0 podstawowej liczbie chromosoméw X = 7, wystepuje na szeSciu roéznych poziomach
ploidalnosci (2x, 3x, 4x, 5x, 6x, 8x). Populacje wystepujace w srodowisku naturalnym
obejmuja najczesciej rosliny na tym samym poziomie ploidalnosci. Miksoploidalne populacje
takze wystepuja, ale s3 znacznie rzadsze. Zaobserwowano, ze istnieje zwigzek pomiedzy
niektorymi cechami siedliska a cytotypem populacji.

Badania liczby i morfologii chromosoméw sg takze bardzo przydatne w identyfikacji
hybryd miedzygatunkowych. Hybrydyzacja jest zjawiskiem czestym wsrod roslin i moze
mie¢ duzy wpltyw na zrdéznicowanie genetyczne i1 ekologie sympatrycznie wystepujacych
populacji mieszanca 1 jego gatunkow rodzicielskich. Jednym z najlepszych modeli do badan
nad znaczeniem hybrydyzacji w ewolucji takich skomplikowanych cech, jak ekologia
zapylania wydaja si¢ by¢ gatunki Arum maculatum i A. italicum oraz ich mieszance
miedzygatunkowe. Kwiatostany tych gatunkéw tworzg putapki w ktorych zamykane sg
owady zapylajace, co umozliwia stosunkowo tatwe okreSlenie preferowanych gatunkow
zapylaczy. Dodatkowo gatunki te roznig sie¢ liczbg chromosoméw (A. italicum 2n = 84;
A. maculatum 2n = 56) co umozliwia tatwg identyfikacje mieszancow migdzygatunkowych
(2n = 70). Analizy liczby chromosoméow Arum prowadzilam we wspoétpracy z dr Marion
Chartier (Department of Botany and Biodiversity Research, University of Vienna) w ramach
realizowanego przez nig projektu nad ekologiag zapylania i1 morfologia kwiatostanow
mieszancow europejskich taksonow Arum. Wykazano, Zze mieszance Arum cechujg si¢

morfologia kwiatostanéw przypominajaca bardziej A. italicum, niz A. maculatum. Zapach
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kwiatow mieszanca bardziej przypominat A. italicum, jednak posiadat takze kilka sktadnikow
zapachu A. maculatum. Sktad gatunkowy i zrdéznicowanie zapylaczy hybryd Arum jest
bardziej podobny do A. italicum, niz A. maculatum. Publikacja prezentujaca wyniki tej
wspotpracy zostala przyjeta do druku w Oecologia (Chartier i wsp., przyjete do druku).
Mieszancem mig¢dzygatunkowym jest takze Reynoutria bohemica, ktory wraz ze
swoimi hipotetycznymi gatunkami ancestralnymi: R. sachalinensis i R. japonica uwazany jest
za jeden z najbardziej inwazyjnych taksondéw roslinnych. Analizy kariotypow gatunkow
Reynoutria prowadzitam we wspotprace z grupg prof. dr hab. Tokarskiej-Guzik (Katedra
Botaniki i Ochrony Przyrody, Uniwersytet Slaski w Katowicach) w projekcie ,.Sukces
kolonizacyjny inwazyjnych taksonow z rodzaju Reynoutria a zagrozenia roznorodnosci

biologicznej dolin rzecznych” (grant MNiSW).

Wykorzystanie technik genetycznych i cytogenetycznych w hodowli roslin i testach
srodowiskowych.

Chociaz moje zainteresowania naukowe dotyczg zasadniczo ewolucji kariotypow,
ewolucji sekwencji powtarzalnych 1 ewolucji poliploidow, zaangazowalam si¢ takze
w projekty zwigzane z wykorzystaniem technik genetycznych i cytogenetycznych w hodowli
ro$lin i testach $srodowiskowych. We wspotczesnej hodowli roslin markery molekularne,
pozwalajace na szybka identyfikacje genotypu, sa czesto uzywane do identyfikacji odmian
uprawnych. Bardzo trudne do identyfikacji, jedynie w oparciu o cechy morfologiczne
(szczegblnie na wczesnych etapach rozwoju), sa odmiany Olea europea, jednej
Z najwazniejszych roélin uprawnych basenu Morza Srodziemnego. Prace nad opracowaniem
systemow markeréw molekularnych, ktore pozwolityby na rozréznienie ponad 1200 odmian
uprawnych tego gatunku, trwajag od wielu lat. Opracowanie systemu markeréw ISSR (ang.
inter sequence repeat), ktory pozwolil na identyfikacje 31 odmian Olea europea uprawianych
w Grecji, byto wynikiem analiz, w ktore zaangazowatam si¢ w trakcie stazu w Department of
Plant Breeding and Biometry, Agricultural University of Athens. Otrzymane wyniki zostaty
opublikowane w Scientia Horticulture (Terzopoulos i wsp., 2005).

W  hodowli nowych odmian roslin czesto wykorzystuje si¢ krzyzowki
miedzygatunkowe, jako metod¢ pozwalajaca na przenoszenie np. genow odpornosci na
patogeny do gatunkow uprawnych. Charakterystyka mig¢dzygatunkowych
mieszancow somatycznych Solanum (diploidalny Solanum villosum (+) tetraploidalny
S. tuberosum) odpornych na fitoftore, byla przedmiotem mojej wspoétpracy naukowej z mgr

Justyna Tarwacka z Instytutu Biochemii i Biofizyki PAN. Mieszance otrzymano poprzez
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fuzje protoplastow byly heksaploidami o cechach morfologicznych posrednich w stosunku do
gatunkoéw rodzicielskich. Wykorzystanie genomowej hybrydyzacji in situ (GISH) pozwolito
na wyroznienie w genomach mieszancoOw chromosoméw nalezacych do obydwu gatunkow
rodzicielskich i tym samym potwierdzito mieszancowy charakter otrzymanych roslin. Wyniki
wspotpracy opublikowane zostaty w Journal of Plant Physiology (Tarwacka i wsp., 2013).

Ostatnim kierunkiem moich zainteresowan badawczych bylo wykorzystanie techniki
FISH do detekcji uszkodzen DNA w materiale ro§linnym. W trakcie studiow doktoranckich
dotgczytam do zespotu dr hab. Jolanty Kwasniewskiej, realizujgcego grant ,,Mutagenesis and
physical mapping of genes in crops with small chromosomes”, ktory finansowany byt przez
Joint FAO/IAEA Division of Nuclear Techniques in Food and Agriculture. Bratam takze
udzial w organizacji migdzynarodowego kursu “Bioassays in Plant Cells for Improvement of
Ecosystem and Human Health” (2002 rok) w ramach 5 Ramowego Programu ,,Confirming
the International Role of Community Research” — INCO, oraz programu badawczego
,Improving the quality of life and management of living resources”. W trakcie kursu bytam
jedna z prowadzacych zajecia, a opracowany na t¢ okazje protokot FISH (Kolano i wsp.,
2003) zostat wilaczony do publikacji w postaci ksigzki wydanej przez Wydawnictwo
Uniwersytetu Slaskiego. Dalsza wspotpraca z dr hab. Jolanta Kwasniewska miata na celu
opracowanie i optymalizacj¢ metody wykorzystujacej FISH do detekcji peknig¢ DNA
w tescie kometowym (ang. comet-FISH) w badaniach komoérek roslinnych. Zastosowanie
testu kometowego w kombinacji z FISH umozliwito analiz¢ udziatlu wybranych regionow
chromosomow w peknigciach DNA. Celem badan bylo ustalenie, czy geny rRNA sa
preferencyjnie zaangazowane w tworzenie ogona komety po dziataniu mutagenu
chemicznego - hydrazydu kwasu maleinowego (MH). Wykazano zréznicowang wrazliwos¢
sekwencji rDNA w odpowiedzi na traktowanie MH, 5S rDNA byto czgsciej zaangazowane
w tworzenie ogona komet, niz 35S rDNA. Roznica w odpowiedzi 5S rDNA i 35S rDNA na
dziatanie mutagenu prawdopodobnie wynikata z lokalizacji tych sekwencji w obrgbie
regiond6w chromatyny o roznej strukturze. Wyniki tej wspotpracy opublikowane zostaty
w Environmental and Molecular Mutagenesis (Kwasniewska i wsp. 2013).

Otrzymane wyniki badan umozliwity mi aktywne uczestniczenie w licznych
krajowych i1 zagranicznych konferencjach, seminariach, zjazdach i sympozjach (zat. 4 pkt. B),
podczas ktorych nie tylko prezentowalam wyniki badan, ale rowniez nawigzatam szereg
ciekawych kontaktéw naukowych. Bylam recenzentem 12 prac naukowych w dziewigciu
czasopismach naukowych takich jak Cytogenetic and Genome Research, Plant Biology czy

Nordic Journal of Botany (zat. 4 pkt. H).
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Podsumowujac na moj dorobek naukowy sklada sie:

18 publikacji doswiadczalnych (z listy filadelfijskiej), trzy rozdziaty ksiazek (w jezyku
angielskim) i dwie publikacje pelnotekstowe w materiatach zjazdowych, 854 sekwencji
nukleotydowych opublikowanych w bazie National Center for Biotechnology Information

(GenBank) oraz 24 doniesienia zjazdowe.

Dane bibliometryczne:

®Warto$¢ IF wg JCR dla publikacji opublikowanych przed 2015 rokiem podano zgodnie z rokiem ich
opublikowania. Dla publikacji opublikowanych w 2015 roku podano IF5-letni

bPunktacj(; MNiSW dla poszczegdlnych publikacji podano zgodnie z punktacja okreslona w wykazie czasopism
naukowych obowigzujacym na koniec roku kalendarzowego, w ktorym ukazata si¢ publikacja.

“Dane z dnia: 12.01.2016. (Liczba cytowan bez autocytacji)

1. Sumaryczny impact factor publikacji naukowych wedtug listy Journal Citation Reports
(JCR)* - 35,909

2. Sumaryczna liczba punktow MNiSW" - 472

3. Liczba cytowan publikacji® wedtug bazy Web of Science 162 (111), wedtug bazy
Scopus — 175 (128)

4. Indeks Hirscha® wedlug bazy Web of Science (WoS) — 8, wedtug bazy Scopus — 8.

Pozostale prace nie wchodzace w sklad osiagni¢cia naukowego:

Chartier M., Liagre S., Weiss-Schneeweiss H., Kolano B., Bessiere J.M., Schonenberger J.,
Gibernau M. Floral traits and pollination ecology of European Arum hybrids. Oecologia
(przyjete do druku). DOI 10.1007/s00442-015-3498-9
IFs5.etni 3,617, MNIiSW 30 pkt, Cyt.:0 WoS,0 Scopus

Jellen E.N., Maughan P.J., Fuentes F., Kolano B.A. 2014. Botany, phylogeny and evolution.
In: The state of the world's quinoa, Didier Bazile, Daniel Bertero, Carlos Nieto (eds):
Regional Office for Latin America And Caribbean at Food and Agriculture Organization
(FAO), pp: 12-23
IF — nie dotyczy, MNiSW 5 pkt

Kolano B., Saracka K., Broda-Cnota A, Maluszynska J. 2013. Localisation of ribosomal
DNA and CMA3/DAPI heterochromatin in cultivated and wild Amaranthus species.
Scientia Horticulturae 164:249-255.

IF2013 1,504, MNiSW 35 pkt, Cyt.: 1(0) WoS 0; Scopus 1 (0)

Krejcikova J., Sudova R., Lucanova M., Travnicek P., Urfus T., Vit P., Weiss-Schneeweiss
H., Kolano B., Oberlander K., Dreyer L.L., Suda J. 2013. High ploidy diversity and
distinct patterns of cytotype distribution in a widespread species of Oxalis in the Greater
Cape Floristic Region. Annals of Botany 111: 641-649.

IF2013 3,295, MNISW 40 pkt, Cyt.: WoS 9 (5); Scopus 8 (5)
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Tarwacka J., Polkowska-Kowalczyk L., Kolano B., Sliwka J., Wielgat B. 2013. Interspecific
somatic hybrids Solanum villosum (+) S. tuberosum, resistant to Phytophthora infestans.
Journal of Plant Physiology 170:1541-1548.

IF2013 2,770, MNiSW 35 pkt, Cyt.: WoS 4 (4); Scopus 5 (5)

Kwasniewska J., Grabowska M., Kwasniewski M., Kolano B. 2012. Comet-FISH with rDNA
probes for the analysis of mutagen-induced DNA damage in plant cells. Environmental
and MolecularMutagenesis 5:369-375.

IF2012 3,708, MNiSW 30 pkt, Cyt.: WoS 7 (4); Scopus 8 (5)

Maluszynska J., Kolano B., Sas-Nowosielska H. 2012. Endopolyploidy in plants. In Plant
Genome Diversity, vol. 2, Springer-Wien, pp: 99-119
IF — nie dotyczy, MNiSW 5 pkt.

Jellen E.N., Kolano B.A., Sederberg M.C., Bonifacio, A., Maughan P.J. 2011. Wild and
Weedy Genetic Resources for Improving the Quinoas. In: Kole C. (ed) Wild Crop
Relatives: Genomic and Breeding Resources, Springer Verlag, Berlin Heidelberg, pp: 35-
61
IF — nie dotyczy, MNiSW 5 pkt

Dydak M., Kolano B., Nowak T., Siwinska D., Maluszynska J. 2009. Cytogenetic studies of
three European species of Centaurea L. (Asteraceae). Hereditas 146: 152-161
IF2000 0,873, MNiSW 13 pkt, Cyt.: WoS 12 (10); Scopus 13 (10).

Kolano B., Siwinska D., Maluszynska J. 2009. Endopolyploidy patterns during plant
development of Chenopodium quinoa. Acta Biologica Cracoviensia series Botanica 51/2:
85-92.

IF2000 0,571, MNiSW 13 pkt, Cyt.: WoS 2 (1); Scopus 6 (4)

Jin W., Lamb J.C., Zhang W., Kolano B., Birchler J.A., Jiang J. 2008. Histone modifications
associated with both A and B chromosomes of maize. Chromosome Research 16: 1203-
1214.

IF2008 3,405, MNiISW 27 pkt, Cyt.: WoS 33 (27); Scopus 37 (29)

Kolano B., Plucienniczak A., Kwasniewski M., Maluszynska J. 2008a. Chromosomal
localization of a novel repetitive sequence in the Chenopodium gquinoa genome. Journal of
Applied Genetics 49: 313-320.

IF2008 1,351, MNiSW 20 pkt, Cyt.: WoS 6 (2); Scopus 7 (3)

Kolano B., Siwinska D., Maluszynska J. 2008b. Comparative cytogenetic analysis of diploid
and hexaploid Chenopodium album agg. Acta Societatis Botanicorum Poloniae 77: 293-
298.

IF2008 0,418, MNiSW 13 pkt, Cyt.: WoS 8 (4); Scopus 11 (6)

Maughan P.J., Kolano B.A., Maluszynska J., Coles N.D., Bonifacio A., Rojas J., Coleman
C.E., Stevens M.R., Fairbanks D.J., Parkinson S.E., Hellen E.N. 2006. Molecular and
cytological characterization of ribosomal RNA genes in Chenopodium quinoa and
Chenopodium berlandieri. Genome 49: 825-839.

IF2006 1,972, MNiSW 20 pkt, Cyt.: WoS 26 (16); Scopus 29 (17)
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Terzopoulos P.J., Kolano B., Bebeli P.J., Kaltsikes P.J., Metzidakis 1. 2005. Identification of
Olea europaea L. cultivars using inter-simple sequence repeat markers. Scientia
Horticulturae 105: 45-51.

IF2005 0,583, MNiISW 20 pkt, Cyt.: WoS 24 (21); Scopus 28 (25)

Kolano B., Siwinska D., Maluszynska J. 2005. Molecular cytogenetic analysis of genome
structure in Chenopodium album complex. In: Prus-Glowacki W., Pawlaczyk E.
(Eds).Variability and Evolution — New Perspectives. UAM, Seria Biologia 72: 507-517.
IF - nie dotyczy, MNiSW 7 pkt

Kolano B., Wolny E., Maluszynska J. 2003; Fluorescent in situ hybridization in plant
mutagenesis. In: Maluszynska J., Plewa M. (eds) Bioassays in Plant Cells for
Improvement of Ecosystem and Human Health, Podrgezniki i Skrypty Uniwersytetu
Slaskiego, Katowice, pp: 139 — 148.

IF — nie dotyczy, MNISW 7 pkt

Kolano B., Pando L.G., Maluszynska J. 2001. Molecular cytogenetic studies in Chenopodium
quinoa and Amaranthus caudatus. Acta Societatis Botanicorum Poloniae 70:85-90.
IF2001 0,235, MNiSW 7 pkt, Cyt.: WoS 10 (6); Scopus 12 (7)

6. Omowienie osiaggni¢¢ dydaktycznych, popularyzatorskich i organizacyjnych

Moja aktywnos¢ dydaktyczna na Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska
Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach obejmowata prowadzenie zaje¢ dla studentéw trzech
kierunkéw studiéw: Biotechnologia, Biologia, Ochrona Srodowiska, a takze dla studentow
studiow podyplomowych 1 studidow doktoranckich. W ramach pracy dydaktycznej
prowadzitam ¢wiczenia ze studentami z przedmiotow: botanika ogdlna, podstawy rozwoju
eucariota, cytogenetyka roslin, cytogenetyka molekularna, biologia komorki, embriologia,
inzynieria genetyczna, pracownie licencjackie, specjalizacyjne i magisterskie oraz wyktady
Z przedmiotéw: botanika ogolna i cytogenetyka roslin. Jestem wspotautorem programu zajec
z przedmiotu botanika ogdlna i1 autorem programu zaje¢ z cytogenetyki roslin. Jestem takze
koordynatorem tych dwoch przedmiotéw. Prowadze takze autorskie zajgcia w ramach kursu
’Plant morphogenesis in vivo and in vitro” dla studentow studiow doktoranckich (Zat. 4, pkt.
K). Od 2013 roku jestem cztonkiem Rady Programowej Kierunku Biotechnologia przy
Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska, Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach.

W latach 2005-2013 bylam promotorem 12 prac licencjackich i bezposrednim
opickunem naukowym 14 prac magisterskich. W ramach studiow zamawianych ,,Atrakcyjna
i Innowacyjna Biotechnologia” (ATRINBIOTECH), realizowanych na naszym Wydziale,
opracowalam i prowadzilam ¢wiczenia z przedmiotu ,,Advanced molecular cytogenetics”. Od

2000 roku, jestem opiekunem Wydziatlowej Pracowni Mikroskopii Optycznej. W tym czasie
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przeszkolitam  wielu nowych uzytkownikéw mikroskopu fluorescencyjnego oraz
organizowatam pokazy mikroskopii fluorescencyjnej dla grup mtodziezy w wieku szkolnym.

Zdobyte w trakcie badan doswiadczenie pozwolito mi na udzial w organizacji
i prowadzenie zaje¢ w trakcie migdzynarodowych warsztatow ,,Bioassays in plant cells for
improvement of ecosystem and human health” (Katowice, 2003 r.). Bylam
wspotorganizatorem, a takze prowadzilam wyklady i zajgcia laboratoryjne w trakcie
migdzynarodowego kursu ,,Plant Cytogenetics Training Workshop™ (Madison, USA, 2006).
Bytam réwniez osoba odpowiedzialng za organizacj¢ i prowadzenie zaj¢¢ podczas kursu
»Wykorzystanie technik cytogenetyki molekularnej w analizie genomu ro$linnego”
(Katowice, 2007 r.). Podczas realizacji projektu w ramach Umowy o Wspotpracy Naukowo-
Technicznej migdzy Rzeczpospolita Polska, a Republikg Austrii (2010-2013), zorganizowane
zostaty stypendia umozliwiajace wyjazd na miesi¢gczny staz do Departament of Systematic
Botany and Evolution, University of Vienna dwoém magistrantkom oraz jednej doktorantce.
W tym samym czasie opiekowalam si¢ trzema osobami z University of Vienna, ktorzy
przyjechali do Katedry Anatomii i Cytologii Roslin US. Bytam takze osobg odpowiedzialna
za zorganizowanie pobytu w naszej Katedrze doktoranta z Agricultural University of Athens
Grecja (2000) oraz doktorantki z Institute of Botany, Academy of Sciences of the Czech
Republic (2012).
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