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a) Magister biotechnologii. Wydziat Biotechnologii i Nauk o Zywnosci, Akademia Rolnicza we
Wroctawiu (obecnie Uniwersytet Przyrodniczy), Wroctaw 2006.

b) Doktor nauk biologicznych w zakresie biologii. Entwicklungsbiologie und Biotechnologie der
Pflanzen (Zaktad Biologii Rozwoju i Biotechnologii Roslin), Universitat Freiburg (Niemcy)
2010.

Tytut rozprawy doktorskiej: ,WUSCHEL function in shoot apical meristem maintenance of
Arabidopsis thaliana." Praca wykonana pod kierunkiem prof. Thomas Laux

¢) Studia podyplomowe "Menedzer Projektu Badawczo-Rozwojowego" w Wyzszej Szkole
Bankowej we Wroctawiu (projekt wspdétfinansowany ze srodkébw UE w ramach
Europejskiego Funduszu Spotecznego), 2013.

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych

e 2007- 2010 - umowa o prace (ha czas trwania studidw doktoranckich) w ramach grantu
SFB592: “Signal mechanisms in embryogenesis and organogenesis”, projekt A10
(Prof. T. Laux) “Stem cell regulation in Arabidopsis plant apical meristems”.
Entwicklungsbiologie und Biotechnologie der Pflanzen (Zaktad Biologii Rozwoju
i Biotechnologii Roslin), Universitat Freiburg (Niemcy).

e 0d 2011 do chwili obecnej — adiunkt w Zaktadzie Biologii Rozwoju Roslin, Wydziat Nauk
Biologicznych, Uniwersytet Wroctawski.

4. Wskazanie osiggnigcia wynikajgacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14
marca 2003r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule
w zakresie sztuki (Dz. U. nr 65, poz. 595 ze zm.)

a) Tytut osiggniecia naukowego:

Regulacja potencjatu merystematycznego Arabidopsis thalianaw odpowiedzi na
czynniki stresowe

b) Publikacje wchodzgce w sktad osiggniecia naukowego:

IF zgodny z rokiem opublikowania, punkty MNiSW wg listy z dn. 9 grudnia 2016r.
(* odnosi sie do autora korespondencyjnego)



1. Dolzblasz A.*, Smakowska E., Gola E., Sokotowska K., Kicia M., Janska H.*
The mitochondrial protease AtFTSH4 safeguards Arabidopsis shoot apical meristem
function. Scient Rep. (2016) 6(28315): 1-14 (IF=5.228; MSHE 40) (P1)

Méj wktad w powstanie tej pracy fo wspotudziat w opracowaniu koncepcji projektu, zaplanowaniu uktadu
eksperymentalnego i interpretacji wynikéw w zakresie funkcjonowania merystemoéw apikalnych u ro$lin.
Ponadto uczestniczytam w wykonaniu wiekszosci eksperymentow i przygotowaniu manuskryptu.
Jestem zaréwno pierwszym autorem jak i jednym z autoréw korespondencyjnych w tej publikacji. Udziat
procentowy szacuje na 50%.

2. Dolzblasz A.*, Gola E. M., Sokotowska K., Smakowska-Luzan E., Twardawska A.,
Janska H. Impairment of meristem proliferation in plants lacking the mitochondrial protease
AtFTSH4. Int J Mol Sci. (2018), 19: 853 (IF 3.687; MSHE 30) (P2)

M¢j wktad w powstanie tej pracy polegat na opracowaniu koncepcji projektu, zaplanowaniu ukfadu
eksperymentalnego i interpretacji wynikdw. Ponadto uczestniczytam w wykonaniu eksperymentow,
a takze napisatam wiekszo$¢ manuskryptu. Jestem zaréwno pierwszym autorem jak i autorem
korespondencyjnym w tej pracy. Udziat procentowy szacuje na 60%.

3. Dolzblasz A.*, Dotzbtasz S. Arabidopsis temperature stress research. Acta Soc Bot Pol.
(2018), 87(3):3594 (IF 0.876; MSHE 25) (P3)

Moj wktad w powstanie tej pracy to opracowanie jej koncepcji. Ponadto przygotowatam w cato$ci cze$¢
biologiczng pracy i wspéfredagowatam fragmenty zwigzane ze zmianami klimatycznymi. Jestem
zaréwno pierwszym autorem jak i autorem korespondencyjnym. Udziat procentowy szacuje na 90%.

4. Dolzblasz A.*, Banasiak A., Vereecke D.* Neovascularization during leafy gall formation on
Arabidopsis thaliana upon Rhodococcus fascians infection. Planta. (2018), 247(1): 215-228
(IF 3.249; MSHE 35) (P4)

Moj wkitad w powstanie tej publikacji polegat na opracowaniu koncepcji pracy, zaplanowaniu ukfadu
eksperymentalnego i interpretacji wynikbw w odniesieniu do analiz plastycznosci merystematycznej
Arabidopsis w odpowiedzi na stres biotyczny. Dodatkowo, dopracowatam protokét lokalnej infekcji
Arabidopsis przez R. fascians, przeprowadzitam infekcje ro$lin dzikich i linii transgenicznych pDR5:GUS
oraz zebratam materiat roslinny do dalszych analiz. Wspdinie z dr Banasiak opracowatysmy model
odpowiedzi auksynowej w procesie tworzenia leafy gall”. Petnitam tez gtéwng role podczas
przygotowywania manuskryptu, jestem zaréwno jednym z pierwszych autoréw oraz jednym z autoréw
korespondencyjnych. Udziat procentowy szacuje na 45%.

Sumaryczny Impact Factor wg listy Journal Citation Reports (JCR) dla prac stanowigcych
osiggniecie habilitacyjne wynosi: 13.04

Sumaryczna liczba punktéw wg MNiSW dla prac stanowigcych osiggniecie habilitacyjne
wynosi: 130



c) Omowienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikéw wraz z omdwieniem ich
ewentualnego wykorzystania:

Wstep

Zasady tworzenia réznorodnosci form u roslin wyzszych, a wiec ich fenotypowa
i rozwojowa plastycznosé, od lat stanowig istotne zagadnienie badawcze w naukach
biologicznych. Wzrost i rozwdj roslin jest mozliwy dzieki dziatalnosci merystemow, szczegadlnie
waznych struktur roslinnych, w ktorych znajdujg sie proliferujgce, niezréznicowane komorki
inicjalne (z ang. stem cells). Szczegdlne znaczenie majg dwa merystemy wierzchotkowe pedu
i korzenia (z ang. shoot and root apical meristems, odpowiednio SAM i RAM), ktére powstajg
juz podczas rozwoju zarodkowego, umozliwiajgc niezdeterminowany wzrost roslin. Ich rola
wynika z faktu, ze w merystemach utrzymywana jest samoodnawiajgca sie pula komodrek
inicjalnych, dajaca poczatek komoérkom ciata rosliny warunkujgca ich caty rozwéj. Aktywno$é
SAM jest odpowiedzialna za tworzenie organdw nadziemnych, takich jak m.in. fodyga, liscie,
paki pachwinowe, podczas gdy RAM odpowiada za tworzenie systemu korzeniowego. Pokroj
rosliny zalezy rowniez od aktywnosci innych merystemow (zarowno pierwotnych jak
i wtornych), takich jak merystemy waskularne (prokambium i kambium), kwiatowe, liSciowe czy
merystemy korkotwdrczej tkanki okrywajgcej (fellogen) [1]. Liczne badania dotyczgce rozwoju
fenotypu roslinnego koncentrujg sie wiec na zagadnieniach zwigzanych z analizg potencjatu
merystematycznego, zwtaszcza w odniesieniu do SAM i RAM. Ponadto, komoérki inicjalne
(merystematyczne) sg szczegdlnie interesujgcym obiektem badan ze wzgledu na potencjalng
Lhiesmiertelno$¢” merystemodw co Scisle jest zwigzane z nieograniczonym wzrostem organow
osiowych i dlugowieczno$cig roslin. Z uwagi na kluczowe znaczenie komérek inicjalnych dla
wzrostu i organogenezy potencjat merystematyczny roslin jest przedmiotem wielu
nowatorskich badan, koncentrujgcych sie na merystemach wierzchotkowych pedu i korzenia
[2-5]. W ostatnich latach uwaga badaczy skupia sie rowniez na funkcjonowaniu merystemow
waskularnych (np. kambium) zlokalizowanych wewnatrz pedéw i korzeni, a przez to trudnych
w manipulacji. Wynikiem wzmozonego zainteresowania merystemami waskularnymi sag
pojawiajgce sie badania na poziomie molekularnym [6,7].

Moje naukowe zainteresowania koncentrujg sie na merystematycznym potencjale
modelowej rosliny Arabidopsis thaliana i sg gtdéwnie zwigzane z badaniami molekularnymi nad
funkcjonowaniem SAM. Generalnie, prowadzenie badan bezposrednio, in vivo, na SAM stanowi
wyzwanie, miedzy innymi z uwagi na fakt, iz mozna do nich wykorzystywa¢ mniej technik
eksperymentalnych, szczegdlnie w poréwnaniu do analiz systemu korzeniowego. Pomimo
ograniczen metodycznych prowadzi sie intensywne badania SAM u Arabidopsis, ktére umozliwity
zgromadzenie duzej ilos¢ danych, takze w zakresie identyfikacji gendéw regulujgcych utrzymanie
puli  komorek inicjalnych.  Kluczowymi regulatorami sg miedzy innymi geny
SHOOTMERISTEMLESS (STM) i CLAVATA (CLV), ulegajagce ekspresji w niezréznicowanych
komodrkach SAM oraz WUSCHEL (WUS), ktory ulega ekspresji w kontrolujgcych je centralnych
komodrkach macierzystych (z ang. organizing center, OC). Na skutek braku aktywnosci STM lub
WUS, SAM ulega zahamowaniu, gdyz komorki inicjalne tracg swojg merystematyczng
tozsamos¢. Natomiast brak aktywnosci genéw CLV powoduje powiekszenie SAM, z powodu
uszkodzonej negatywnej regulacji ekspresji genu WUS (opisane w pracach przeglagdowych
[np.8,9]. Nalezy podkresli¢, iz homeostaza merystemu, polegajgca na utrzymaniu odpowiedniej
liczby podziatow przy rownoczesnym utrzymaniu okreslonej puli komorek inicjalnych podczas
kolejnych rund organogenezy, réwniez pod wzgledem funkcjonalnosci wspomnianych wyzej
gendéw merystematycznych, silnie zalezy od wzajemnego oddziatywania réznych hormondéw.

3



Wykazano miedzy innymi, ze auksyna jest kluczowym hormonem dla inicjacji zawigzkow
organdw bocznych, podczas gdy cytokinina dla utrzymania stanu proliferacyjnego
niezréznicowanych komorek w SAM [np.10]. Funkcjonowanie i rozwéj drugiego merystemu
wierzchotkowego, tj. merystemu korzenia (RAM) jest réwniez intensywnie analizowane na
poziomie molekularnym. W korzeniu funkcjonalnym odpowiednikiem genu WUS (nalezgcym do
tej samej rodziny gendw) jest WOX5 (WUCHEL-RELATED HOMEOBOX 5), ulegajgcy ekspresji
w strefie wolno rosngcej korzenia (z ang. quiescent center, QC). Jest on niezbedny do utrzymania
komorek inicjalnych w stanie niezroznicowanym [4].

Rosliny ze wzgledu na brak mozliwosci przemieszczania sie muszg sie dostosowywac do
zmieniajgcych sie warunkéw srodowiska. Szczegdlnym przejawem takiego dostosowania sie jest
ich plastyczno$¢ fenotypowa, umozliwiajgca uzyskanie odmiennego pokroju catych roslin lub jej
fragmentow, w zaleznosci od czynnikéw $rodowiska pomimo ich wspdélnego genotypu. Istnieje
wiele opublikowanych prac dotyczacych tego w jaki sposéb na ogdlny pokrdj roslin wptywajg
czynniki srodowiskowe, zaréwno biotyczne jak i abiotyczne [np.11,12]. Warto podkreslic,
Ze poniewaz wzrost i tworzenie organéw bocznych sg mozliwe dzigki merystemom, w zwigzku
ztym réwniez one muszg plastycznie dostosowywac¢ swojg aktywno$¢ merystematyczng
do bodzcow srodowiskowych. Stad tez dtugofalowym efektem adaptacji jest wyksztatcenie przez
rosliny mechanizmow dostosowywania sie do panujgcych warunkéw srodowiskowych.

Jednym z czynnikdw abiotycznych w sposob znaczgcy wptywajgcych na rozwdj roslin jest
temperatura, jednak potencjat merystematyczny roslin nie byt szczegdélowo badany w tym
kontekscie. Warto zauwazy¢, ze odpowiedz rodlin na podwyzszong temperature wzrostu byta
dotychczas badana prawie wytgcznie w RAM [13-15]. Co ciekawe, rosliny odmiennie reagujg
w zaleznosci od zakresu zmiany temperatury otoczenia: fagodny wzrost temperatury przyczynia
sie do wiekszego potencjatu wzrostowego, a stres cieplny hamuje rozwéj [16]. Warto podkresli¢,
ze te dwie odpowiedzi czesciowo wykorzystujg te same szlaki sygnatowe. Jest to
prawdopodobnie wynikiem tego, ze w $rodowisku naturalnym temperatura wzrasta stopniowo
i rosliny dostosowujgc sie morfologicznie i fizjologicznie do tagodnego wzrostu temperatury, stajg
sie rowniez bardziej odporne na potencjalny stres cieplny [16,17]. Dlatego tez rosliny musiaty
wyksztatci¢ w toku ewolucji mechanizmy zabezpieczajgce SAM przed wzrostem temperatury
otoczenia; mechanizmy te wymagajg szczegdétowego poznania i opisania.

Oprocz czynnikéw abiotycznych, na morfologie roslin silnie wptywajg rowniez czynniki
biotyczne, jak na przyktad patogeny roslinne, ktére mogg wykorzystywac plastycznosc¢ rozwojowg
roslin w celu przeprogramowania rozwoju gospodarza dla wtasnych korzysci. Elementem tego
procesu jest wykorzystywanie przez patogena potencjatu merystematycznego roslin,
wymuszajgce zmiane formy jej wzrostu, w celu stworzenia swoistej niszy dla patogena.
Wykazano miedzy innymi, iz jeden z najlepiej poznanych fitopatogendéw, Agrobacterium
tumefaciens, stymuluje zmiany wzrostowe rosliny z uzyciem hormonoéw, takich jak auksyna
i cytokinina, aby umozliwi¢ tworzenie guzowatych narosli, czyli tzw. crown gall, sktadajgcych sie
w duzej mierze z niezréznicowanych komérek [18,19]. Biorgc pod uwage znaczng réznorodnosc
istniejgcych fitopatogendw oraz rozne efekty ich oddziatywania na rosliny, szczegdtowe
mechanizmy dotyczgce wykorzystania przez nie potencjatlu merystematycznego rosliny dla
wiasnych korzysci w wielu przypadkach wymaga dopiero poznania.

Cel badan

Gtéwnym celem moich badan byta identyfikacja i opis mechanizméw odpowiedzialnych
za zmiany w merystematycznym potencjale roslinnych komorek inicjalnych w odpowiedzi
na abiotyczne (podwyzszona temperatura wzrostu) i biotyczne (zakazenie Rhodococcus
fascians) czynniki sSrodowiskowe. Badania dotyczace plastycznosci komorek inicjalnych
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w odpowiedzi na sygnaty srodowiskowe, prowadzone na réznych poziomach organizacji rosliny
(od organizmalnego, poprzez tkankowy i komoérkowy, do poziomu molekularnego), maja
szczegolne znaczenie, gdyz umozZliwiajg zrozumienie mechanizméw adaptacji roslin
do zmieniajgcego sie srodowiska. Badania prowadzitam na modelowej roslinie dla badan
molekularnych, Arabidopsis thaliana, dzieki czemu mozliwe jest szybkie pozyskanie danych
pozwalajgcych na szczegotowe zrozumienie mechanizméw lezagcych u podstaw réznych
proceséw rozwojowych, w tym samoodtwarzania sie merystemu i organogenezy.

Osiagniecie naukowe:

Prace naukowg nad komdérkami inicjalnymi roslin rozpoczetam podczas realizacji pracy
doktorskiej w Entwicklungsbiologie und Biotechnologie der Pflanzen (Zaktad Biologii Rozwoju
i Biotechnologii Roslin), Universitat Freiburg (Niemcy), pod kierownictwem profesora Thomasa
Laux. Tematyka pracy doktorskiej przyczynita sie do ukierunkowania moich zainteresowan
naukowych na problematyke zwigzang z funkcjonowaniem merystemow wierzchotkowych.
Dlatego tez po =zatrudnieniu w Zaktadzie Biologii Rozwoju Roslin na Wydziale Nauk
Biologicznych Uniwersytetu Wroctawskiego (Polska), kierowanym przez profesor Beate
Zagorskg-Marek, kontynuowatam swoje badania dotyczace réznych aspektéw funkcjonowania
merystemoéow. Gtéwnym przedmiotem moich analiz prowadzonych po doktoracie byta
zaleznos¢ miedzy komorkami inicjalnymi a czynnikami srodowiskowymi. W 2013 roku
uzyskatam grant badawczy SONATA finansowany przez Narodowe Centrum Nauki (NCN)
i wlatach 2013-2016 roku kierowatam projektem pt. "Mechanizmy zahamowania rozwoju
merystemu apikalnego pedu u mutanta ftsh4 Arabidopsis thaliana w odpowiedzi na
zewnetrzny stres srodowiskowy". Projekt ten zostat zrealizowany we wspotpracy z prof. Hanng
Janska z Wydziatu Biotechnologii Uniwersytetu Wroctawskiego. Dwie prace (P1, P2) z mojego
osiggniecia naukowego sg bezposrednim wynikiem jego realizacji. Projekt ten byt poswiecony
szczegOtowej analizie na poziomie molekularnym i komérkowym mechanizmow utrzymania
SAM zwigzanych z genem kodujgcym mitochondrialng proteaze FTSH4. FTSH4 zapobiega
akumulacji wewnetrznego stresu oksydacyjnego i umozliwia prawidtowe funkcjonowanie
mitochondriéw w niekorzystnych warunkach wzrostu. Jednakze rola tej proteazy do tej pory
byta badana w lisciach [m.in. 20,21]. Podjecie przeze mnie badan nad genem FTSH4, wynikato
Z obecnosci intrygujgcego fenotypu zahamowania rozwoju pedu generatywnego, ktéry zostat
zaobserwowany u mutanta w specyficznych warunkach stresu podwyzszonej temperatury
30°C. Dzieki analizom prowadzonym w ramach kierowanego przeze mnie projektu
na mutancie ftsh4 i opracowanym w tym celu protokotom do analiz SAM in vivo mogtam
okresli¢, jak podwyzszona temperatura wptywa na SAM. Wyniki tych badan wykazaty, ze SAM
mutanta ulega zahamowaniu po przejéciu z fazy wegetatywnej do fazy generatywnej,
co potwierdzono w analizach  anatomicznych. Dzieki zastosowaniu  markerow
fluorescencyjnych in vivo, gRT-PCR i technik biochemicznych okre$lono iz wewnetrzny stres
oksydacyjny ulegat najwiekszej akumulacji po kwitnieniu, ale co istotne, byt juz wykrywany
w dojrzatym stadium wegetatywnym SAM. Ponadto, zastosowanie linii transgenicznej
z fluorescencyjnie (GFP) wyznakowanymi mitochondriami wykazato istnienie znacznej
dysfunkcji mitochondridéw juz w dojrzatym wegetatywnym SAM, w miejscu gdzie zlokalizowanie
sg komorki inicjalne. Stagd waznym osiggnieciem moich badan byto udowodnienie, ze mutanty
ftsh4 wykazujg znaczne zmiany rozwojowe juz przed przejsciem zfazy wegetatywnej
do generatywnej. Zostato to dodatkowo udowodnione w eksperymentach ze zmianami
temperatury w trakcie wzrostu (z ang. "temperature shifts"), ktéore m.in. pokazaty, ze zmiana
temperatury z 30°C do standardowej 22°C w dojrzatym stadium wegetatywnym nie
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przywracata potencjalu wzrostowego mutantdéw. Ponadto, stwierdzono, ze juz przed
kwitnieniem, w wegetatywnych wierzchotkach pedéw, dochodzi do utraty tozsamosci
merystematycznej komorek inicjalnych SAM, co dodatkowo zostato potwierdzone przy pomocy
analiz ekspresji genow WUS i CLV3 za pomocg gRT-PCR (P1). W celu petniejszego
zrozumienia mechanizmu przedwczesnego zahamowania rozwoju SAM, wyprowadzitam
zestaw linii transgenicznych, gdzie u mutanta ftsh4 gen reporterowy GUS ulega ekspresji
Z promotorow genéw merystematycznych (CLV3 i STM dla SAM, WOX5 dla RAM) i genow
zwigzanych z cyklem komorkowym (markera przejscia z fazy G2 do M CYCB1 dla SAM i RAM
oraz markera fazy G1 do S CyCD3;1 dla SAM). Umozliwito to przestrzenne okreslenie
tozsamosci i aktywnosci podziatowej komorek inicjalnych. Linie reporterowe GUS, wraz
z analizami qRT-PCR i fluorescencyjng wizualizacjg komorek w fazie S (zestaw Click-IT EdU),
pozwolity wiec na czaso-przestrzenne przesledzenie utraty potencjalu merystematycznego
SAM mutantow ftsh4 w aspekcie tozsamosci i proliferacji komorek inicjalnych, w odpowiedzi
na podwyzszong temperature. Ponadto - poniewaz réwniez korzenie mutanta rosng znacznie
wolniej w podwyzszonej temperaturze i charakteryzujg sie znieksztatconymi mitochondriami,
co wykazano przy uzyciu linii transgenicznej z wyznakowanymi GFP mitochondriami - w
ramach kierowanego przez mnie projektu analizowano takze mechanizmy regulacyjne
zwigzane z ochrong tkanki merystematycznej w RAM. Nasze wyniki pozwolity udowodnic¢,
ze dysfunkcja mitochondriéw w RAM nie jest tak silna jak w SAM, poniewaz w korzeniu nie
wykryto regionu z tak powazng utratg funkcjonalnosci mitochondriéw jak w SAM (P1,
obrazowanie fluorescencyjne). Nalezy jednak podkreslié, iz mimo stabszej dysfunkciji
mitochondriéw w RAM, tozsamo$¢ merystematyczna i proliferacja komérek inicjalnych ulegaty
zaburzeniu w obu merystemach wierzchotkowych w podobnym stopniu (P2). Dodatkowo,
w ramach prowadzonych przeze mnie badan, dowiodtam réwniez, ze u mutanta dochodzi
do zmniejszenia aktywnosci transkrypcyjnej cykliny CYCB1, markera przejscia G2/M podczas
cyklu komérkowego, i ze proces ten zachodzi odmiennie w odniesieniu do tempa
zahamowania podziatéw komérkowych w SAM i RAM. Moze to sugerowacg istnienie réznych
mechanizmow powodujgcych zahamowanie funkcjonowania merysteméw w pedzie i korzeniu.
Dodatkowo udowodnitam, Ze egzogenne podanie zaréwno hormonoéw (np. auksyna,
cytokinina) jak i ich inhibitoréw nie ratuje fenotypu korzenia i pedu mutanta ftsh4 (P2). Wyniki
uzyskane w trakcie projektu dowodzg, ze w warunkach podwyzszonej temperatury obecno$é
funkcjonalnego genu FTSH4 jest niezbedna do utrzymania tozsamos$ci komorek inicjalnych
i proliferacji w SAM (i RAM). Stwierdzitam ponadto, ze mechanizmy zabezpieczajgce
utrzymanie SAM (i RAM) majg kluczowe znaczenie dla niezaktéconego wzrostu, a tym samym
przetrwania roslin w warunkach podwyzszonej temperatury, indukujgcej akumulacje
wewnatrzkomérkowego stresu oksydacyjnego, czyli w warunkach bedacych zagrozeniem dla
roslin w swietle obecnych tendencji zwigzanych z globalnym ociepleniem klimatu.

Chociaz liczne prace koncentrujg sie na analizie odpowiedzi roslin na wzrost
temperatury otoczenia, co miedzy innymi wynika ze znaczenia tej problematyki
i ogélnoswiatowych implikacji globalnego ocieplenia, studiujgc literature przedmiotu
zaobserwowatam ograniczenia w badaniach w tym zakresie. Stwierdzitam, ze w szczegdlnosci
utrzymanie SAM w warunkach podwyzszonych temperatur byto jak dotgd wtasciwie pomijane.
Brak badan tego aspektu jest prawdopodobnie spowodowany technicznymi trudnosciami
przeprowadzenia tego typu eksperymentow, co wynika z niewielkich rozmiaréw merystemu i z
dostepnosci SAM pod najmtodszymi zawigzkami organéw. Dodatkowo, najczesciej badanym
etapem rozwojowym jest siewka, a pdézniejsze stadia ontogenetyczne sg zwykle pomijane,
prawdopodobnie z uwagi na fakt, iz wymagajg wiekszego naktadu pracy i kosztéw oraz



sg trudniejsze i podlegajg wiekszej zmiennosci zwigzanej z warunkami srodowiska podczas
wzrostu. Studiujgc literature dotyczacg wplywu wysokich temperatur na Arabidopsis,
stwierdzitam ponadto, Zze wyniki roznych badan nie sg ze sobg w petni poréwnywalne. Uktady
doswiadczalne, w ktorych publikowane wyniki zostaty uzyskane, réznig sie, utrudniajgc
wnioskowanie na temat strategii regulacyjnych roslin. Biorgc pod uwage powyzsze aspekty
podjetam sie opracowania komentarza (P3), w ktorym podkreslitam problem poréwnywalnosci
wynikéw z réznych uktadow eksperymentalnych wykorzystywanych w badaniach nad
wplywem podwyzszonej temperatury na wzrost Arabidopsis. Ponadto, zwrécitam uwage
na interesujgcy, ale do tej pory pomijany aspekt zwigzany z koniecznoscig utrzymania
merystemu wierzchotkowego pedu (SAM), bedgcego najwazniejszg strukturg dla przetrwania
i reprodukgji roslin. Komentarz (P3) tgczy zagadnienia funkcjonowania SAM i odpowiedzi roslin
na zmiany temperatury, stgd moze by¢ interesujacy dla szerokiej spotecznosci naukowej.

Kolejnym moim osiggnieciem naukowym byta identyfikacja wptywu stresu biotycznego,
jakim jest infekcja roslin Arabidopsis przez fitopatogeniczng bakterie Rhodococcus fascians,
na plastycznos¢ merystematyczng. Moja wspotpraca z dr Danny Vereecke (University
College, Ghent, Belgia) dotyczaca badan nad Rhodococcus rozpoczeta sie w 2004 r. Podczas
stypendium Erasmus/Socrates (w trakcie studibw magisterskich) odbytego przeze mnie
w osrodku VIB-UGent Center for Plant Systems Biology (Belgia), realizowatam projekt
badawczy "Towards the finalization of the sequence determination of the linear virulence
plasmid of the phytopathogen Rhodococcus fascians ". Rhodococcus fascians jest bakterig
Gram-dodatnig, ktéra stanowi dos¢ powszechny czynnik infekujgcy szeroki zakres gatunkéw
roslin i powoduje powazne straty w ogrodnictwie [22]. Interakcja miedzy R. fascians i jego
zywicielem indukuje szereg modyfikacji morfologicznych oraz zmiany fizjologiczne oraz
hormonalne, niezbedne do skutecznego zakazenia [23-25]. Objawy infekcji obejmujg rowniez
hiperplazje i hypertrofie komérkowg a takze tworzenie lisciastych narosli tzw. leafy galls, ktore
charakteryzujg sie powstawaniem licznych, w petni zréznicowanych organdéw bocznych.
Powstawanie narosli odbywa sie poprzez aktywacje istniejgcych i formowanie de novo
merystemow pedowych [26]. Pod tym wzgledem infekcja R. fascians rozni sie od tej wywotanej
przez innego, najlepiej poznanego przedstawiciela gram-dodatnich fitopatogendw,
Agrobacterium tumefaciens, ktory indukuje powstawanie guzowatych narosli, w duzej mierze
niezréznicowanych (z ang. crown galls; [18,19]). Moje doswiadczenie w biologii molekularnej
roslin, zwtaszcza w odniesieniu do merystematycznego potencjatu Arabidopsis, pozwolito
mi podja¢ badania nad interakcjg R. fascians-Arabidopsis w innym, niestosowanym wczesniej
ujeciu. Zauwazytam bowiem, ze tworzenie sie naros$li nie byto analizowane pod katem
przeprogramowania potencjatu merystematycznego roslin, stad podjetam badania w tym
zakresie. Najczesciej stosowane protokoty inokulacji Arabidopsis bakteria Rhodococcus
prowadzg do heterogennych fenotypow, ktorych rozwdj jest trudny do analizy. Wykorzystatam
wiec miejscowg i nieinwazyjng punktowg metode inokulacji, w ktorej kropla zawiesiny
bakteryjnej R. fascians zostaje podana w pachwinie lisci i/lub odgatezien bocznych
na kwiatostanie Arabidopsis [27]. Podczas mojej wizyty badawczej w Ghent w 2013r.
udoskonalitam protokot, znany z literatury, a nastepnie wykorzystatam go do infekcji dzikich
roslin Arabidopsis i réznych linii transgenicznych, m.in. pDR5:GUS gdzie gen reporterowy
GUS ulega ekspresji ze sztucznego promotora odpowiedzi auksynowej. Pierwsze analizy
rozwoju infekcji w roslinie gospodarza (tworzenie sie zawigzkéw pedowych de novo) pozwolity
mi wykazaé, ze merystematyczny potencjat Arabidopsis jest wykorzystywany przez
fitopatogena do stworzenia specyficznej ,niszy", czyli wtasnie narosli typu leafy gall,
cowymaga zmiany aktywnosci merystemu bocznego, kambium. W zwigzku z tym
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szczegotowe badania w tym aspekcie byty kontynuowane wspdlnie z dr Alicjg Banasiak jako
specjalistkg w zakresie waskularyzacji pedu. Ich celem bylo okreslenie genezy i struktury
dodatkowych potgczen waskularnych w obrebie patologicznej tkanki, a takze pomiedzy
powstajgcymi naroslami i systemem przewodzgcym pedu kwiatostanowego gospodarza.
Wyniki eksperymentow pozwolity stwierdzi¢, ze w procesie powstawania tkanek
przewodzacych indukowanych infekcjg mozna wyrdzni¢ trzy etapy: (1) aktywacja kambium
wigzkowego w gtéwnym pedzie iodgatezieniu bocznym, (2) odréznicowanie sie miekiszu
parenchymatycznego w celu zapoczatkowania kambium miedzywigzkowego, a co za tym idzie
dodatkowych elementow przewodzgcych, oraz (3) ustanowienie w petni rozwinietego,
aczkolwiek nieregularnego systemu tkanek przewodzgcych, ktory dochodzi do peryferycznych
obszaréw narosli i jest ciggly z systemem waskularnym pedu gtéwnego. W celu identyfikacji
mozliwych mechanizméw lezgcych u podstaw zmian w potencjale merystematycznym
komorek podczas tworzenia nowych potgczen waskularnych, wykorzystywanego przez
bakterie Rhodococcus, skupitySmy sie rowniez na modyfikacjach w odpowiedzi auksynowej
podczas tworzenia sie naro$li. Takie podejscie wynikato ze stwierdzonego przeze mnie faktu,
na podstawie analizy literatury, ze fitopatogeny, m.in. R. fascians, po infekcji zmieniajg
homeostaze auksynowg zywiciela [np.18,19,25]. Zastosowana przez mnie metoda punktowej
infekcji pozwolita zbadaé zmiany w odpowiedzi auksynowej zaroéwno przestrzennie,
i co istotne, réwniez czasowo w trakcie tworzenia sie narosli leafy galls. Na podstawie
przeprowadzonych badan udowodnitySmy, ze auksyna odgrywa kluczowa role w poczatkowej
fazie neowaskularyzacji powstajgcego leafy gall. StwierdzitySmy, Ze nastepuje wtedy
przejsciowy wzrost poziomu auksyny (pokazany dzieki zastosowaniu linii transgenicznych
Arabidopsis z markerem odpowiedzi auksynowej pDR5:GUS), ktéry zbiezny jest z aktywacjg
kambium wigzkowego i poprzedza tworzenie sie kambium miedzywigzkowego (pokazane za
pomocg analiz anatomicznych i mikroskopii fluorescencyjnej). Po aktywacji ksylogenezy
de novo, wzmocniona odpowiedz auksynowa zostaje utrzymana w samych tkankach systemu
przewodzgcego, umozliwiajgc ciggte, dalsze réznicowanie waskularne w powiekszajgcej sie
narosli. W efekcie badah wykazano, ze waskularyzacja rosngcego leafy gall jest dobrze
zorganizowanym i uporzgdkowanym procesem, w ktorym bakterie Rhodococcus korzystajg
z "regularnych" $ciezek sygnalnych Zzywiciela, obejmujgcych tez merystematyczng
plastycznosc rosliny.

Gléwne osiagniecia cyklu habilitacyjnego:

- dopracowanie protokotéw i mozliwa dzieki temu identyfikacja, okreslenie i opisanie
zmian in vivo wewnetrznego stresu oksydacyjnego i funkcjonalnosci mitochondriow
bezposrednio w SAM u roslin dzikich i mutantow ftsh4;

- udowodnienie, ze gen FTSH4 (kodujacy proteaze mitochondrialng) petni role ochronng
w dwodch przeciwlegtych merystemach wierzchotkowych, SAM i RAM, w warunkach wzrostu
roslin w umiarkowanie podwyzszonej temperaturze;

- udowodnienie bezposrednio w SAM, ze mitochondrialna proteaza FTSH4 jest
niezbedna do przeciwdziatania stopniowej i zaleznej od fazy rozwojowej wewnetrznej
akumulacji stresu oksydacyjnego i dysfunkcji mitochondriow, a tym samym umozliwia
utrzymanie tozsamosci i prawidtowg proliferacje komorek inicjalnych w warunkach
podwyzszonej temperatury wzrostu;

- wskazanie mozliwosci istnienia odmiennego sposobu dziatania genu FTSH4 w SAM
i RAM;




- zwrdcenie uwagi na problem nieporéwnywalnosci danych eksperymentalnych
i przedstawienie perspektyw przysztych analiz nad samoodtwarzaniem sie SAM w badaniach
nad wptywem podwyzszonej temperatury na wzrost i funkcjonowanie roslin;

- udoskonalenie eksperymentalnej metody punktowej infekcji R. fascians pozwalajgcej
na szczegdétowg analize ontogenetycznej sekwencji zmian zachodzacych podczas infekcji;

- wykazanie, ze infekcja bakterig R. fascians powoduje u Arabidopsis aktywacje
istniejgcego potencjatu merystematycznego rosliny, prowadzgc do rozwoju leafy galls.

Podsumowanie

Prowadzone przeze mnie po doktoracie badania, stanowigce osiggniecie naukowe,
koncentrowaly sie na mechanizmach regulacji kluczowych proceséw rozwojowych
u Arabidopsis, modyfikowanych przez stresy Srodowiskowe, zarowno abiotyczne jak
i biotyczne. Wyniki prowadzonych przeze mnie badan wykazaty, ze merystematyczna
plastycznos¢ umozliwia roslinom dostosowanie sie do niekorzystnych warunkéw wzrostu
(np. podwyzszonej temperatury) dzieki obecnosci mechanizméw chronigcych tozsamosé
SAM/RAM. Z drugiej jednak strony stwierdzitam, ze patogenna bakteria R. fascians moze
wykorzysta¢ te merystematyczng plastyczno$é na swojg korzysc¢. Jakkolwiek moje wyniki
nie obejmujg catosci rozlegtego obszaru oddziatywan abiotycznych/biotycznych na rosliny,
sg jednakze waznym jego elementem i przyczyniajg sie do wskazania nowych obszaréw
badawczych w tej problematyce.

Plany naukowe

W nadchodzgcych latach zamierzam kontynuowaé badania na poziomie molekularnym
dotyczgce mechanizmow utrzymania tozsamosci komérek inicjalnych, szczegdlnie SAM,
w odniesieniu do stresu sSrodowiskowego (gtéwnie wptywu podwyzszonej temperatury).
W planowanych przeze mnie przysztych projektach bede szukata odpowiedzi na pytanie w jaki
sposob dochodzi do dostosowania proceséw wewnetrznych w obrebie merysteméw tak aby
zachowa¢ wymagane tempo wzrostu w niekorzystnych warunkach zmiany temperatury.
Skupie sie gtownie na identyfikacji mechanizméw regulacji hormonalnej i genetycznej
utrzymania SAM u Arabidopsis.

Chciatabym podkresli¢, iz mam nadzieje, ze moje dotychczasowe doswiadczenia badawcze
oraz osiggniecia naukowe pozwolg mi rozszerzy¢ zakres planowanych badan na inne rosliny,
w tym gatunki o duzym znaczeniu gospodarczym. Aby realizowa¢ obrany celu aplikowatam
o stypendium Fulbrighta, po uzyskaniu ktérego bede miata mozliwos¢é prowadzi¢ analizy
zwigzane z funkcjonowaniem SAM u Solanum lycopersicum (pomidora) w laboratorium
profesor Neelimy Sinha w Zakfadzie Biologii Uniwersytetu Kalifornijskiego, UC Davis (USA).
Osrodek ten jest gtdbwnym centrum badan genetycznych nad pomidorami, ktére sg dobrymi
organizmami modelowymi w zakresie badah podstawowych i stosowanych. Projekt ten
pozwoli mi rozszerzy¢é zestaw technik eksperymentalnych oraz podjgé badania w nowym
obszarze tematycznym.



5. Oméwienie pozostalych osiagnieé¢ naukowo-badawczych

a. Dorobek naukowy

Poza gtéwnym nurtem badawczym (omoéwionym powyzej), ktory stanowi cykl
habilitacyjny, bytam i/lub jestem zaangazowana w inne zespotowe projekty badawcze,
obejmujgce rézne obszary szeroko rozumianej biologii rozwoju roslin i mikrobiologii.
Te dodatkowe dziatania naukowe zaowocowaty opublikowaniem do tej pory siedmiu prac
oryginalnych, w tym jednego rozdziatu w monografii i jednej pracy przeglagdowej. Wszystkie te
publikacje sg angielskojezyczne, recenzowane i oprocz rozdziatu w monografii zostaty
opublikowane w czasopismach indeksowanych w Journal Citation Reports (JCR). Sumaryczny
Impact Factor tych prac, zgodny z rokiem opublikowania (bez prac stanowigcych omowione
wyzej osiggniecie naukowe), wynosi 25.253, a suma punktéw zgodnie z aktualnym systemem
punktacji Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa Wyzszego (MSHE) (wg listy z dnia 9 grudnia 2016
r.) wynosi 200. Prace w moim dorobku dotyczg gtéwnie trzech aspektow: Mikrobiologii
molekularnej, Funkcjonowania merystemoéw wierzchotkowych oraz Zjawisk rozwojowych u
przedstawicieli wybranych grup roslin: Magnolia i Lycopodium. Mozna tu znalez¢ artykuty
opublikowane we wspotpracy z: University College, Ghent (Belgia), University of Freiburg
(Niemcy), Uniwersytetem Jana Dlugosza w Czestochowie (Polska), Instytutem Immunologii
i Terapii Doswiadczalnej PAN we Wroctawiu (Polska).

Inne prace naukowe nie zwiazane z cyklem habilitacyjnym:

1. Jakimowicz D., Brzostek A., Rumijowska-Galewicz A., Zydek P., Dolzbtasz A.,
Smulczyk-Krawczyszyn A., Zimniak T., Wojtasz L., Zawilak-Pawlik A., Kois A., Dziadek J.,
Zakrzewska-Czerwinska J.* Characterization of the mycobacterial chromosome segregation
protein ParB and identification of its target in Mycobacterium smegmatis. Microbiology (SGM)
(2007) 153:4050-60 (IF 2.96; MSHC 25). * autor korespondencyjny

2. Graf P.1, Dolzblasz A.r, Wiurschum T., Lenhard M., Pfreundt U., Laux T.* MGO1
encodes an Arabidopsis typelB DNA topoisomerase required in stem cell regulation and to
maintain developmentally regulated gene silencing. The Plant Cell (2010) 22: 716-728
(IF 9.396; MSHE 45). ! wspoélne pierwsze autorstwo w pracy. * autor korespondencyjny

3. Stes E., Francis I., Pertry I., Dolzblasz A., Depuydt S., Vereecke D.* The leafy gall
syndrome induced by Rhodococcus fascians. FEMS Microbiol Lett. (2013) 342(2):187-95
(IF 2.214; MSHE 20). * autor korespondencyjny

4. Gola E.M.*, Dolzblasz A., Otreba P., Sliwinska-Wyrzychowska A. Development of
abnormal strobili in Lycopodium annotinum as an example of the reversion phenomenon in
lower vascular plants. Botany (2015) 93:701-707 (IF 1.324; MSHE 25). * autor
korespondencyjny

5. Wroéblewska M., Dolzblasz A.*, Zagorska-Marek B. The role of ABC genes in shaping
perianth phenotype in the basal angiosperm Magnolia. Plant Biol (Stuttg). (2016) 18(2): 230-8
(IF 2.216; MSHE 35). * autor korespondencyjny

6. Dolzblasz A.*, Nardmann J., Clerici E., Causier B., van der Graaff E., Chen J., Davies
B., Werr W., Laux T.* Stem cell regulation by Arabidopsis WOX genes. Mol Plant. (2016) 9(7):
1028-1039 (IF 7.143; MSHE 45). * autor korespondencyjny

7. Dolzblasz A., Myskow E., Gola E.M.* Meristems of seedless vascular plants: the state
of the art. Current Advances in Fern Research (2018), H. Fernandez (ed.), doi:10.1007/978-3-
319-75103-0. * autor korespondencyjny
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Mikrobiologia molekularna

Jakimowicz D., Brzostek A., Rumijowska-Galewicz A., Zydek P., Dotzbtasz A., Smulczyk-Krawczyszyn
A., Zimniak T., Wojtasz L., Zawilak-Pawlik A., Kois A., Dziadek J., Zakrzewska-Czerwinska J.*
Characterization of the mycobacterial chromosome segregation protein ParB and identification of its
target in Mycobacterium smegmatis. Microbiology (SGM) (2007) 153:4050-60 (IF 2.96; MSHE 25).
* autor korespondencyjny.

Stes E., Francis I., Pertry |., Dolzblasz A., Depuydt S., Vereecke D.* The leafy gall syndrome induced
by Rhodococcus fascians. FEMS Microbiol Lett. (2013) 342(2):187-95 (IF 2,214; MSHE 20).
* autor korespondencyjny.

Moje badania w zakresie mikrobiologii molekularnej rozpoczetam juz w trakcie studiow
magisterskich na kierunku Biotechnologia na Uniwersytecie Przyrodniczym we Wroctawiu
(wczesniej Akademia Rolnicza we Wroctawiu). Jako specjalizacje wybratam mikrobiologie
molekularng i w jej ramach wykonatam dwa projekty badawcze zwigzane z bakteriami
zrodzaju Actinobacteria, tj. Mycobacterium smegmatis i Rhodococcus fascians.
Actinobacteria sg interesujgcg grupg bakterii, ktéra podlega szeroko zakrojonym badaniom
pod katem mozliwych do zastosowania metabolitow i antybiotykdw oraz mechanizméw
ich patogenicznosci w odniesieniu zaréwno do ludzi jak i roslin (patrz artykuty cytowane w Stes
i wsp., 2013).

Podczas studiow, jako projekt magisterski, zdecydowatam sie na prace
Zz Mycobacterium w Zaktadzie Mikrobiologii Molekularnej w Instytucie Immunologii i Terapii
Doswiadczalnej PAN we Woroctawiu pod kierunkiem profesor Jolanty Zakrzewskiej-
Czerwinskiej. Mycobacterium tuberculosis [28,29] jest czynnikiem bakteryjnym wywotujgcym
gruzlice (z tac. tuberculosis, TB), ktdérego unikalng cechg jest zdolnos¢ do utrzymywania stanu
u$pionego, niereplikujgcego, aby przetrwac niekorzystne warunki otoczenia. M. tuberculosis
jest silnie patogenng bakterig, dlatego tez w celu analizy mechanizmu segregacji
chromosoméw, waznego procesu dla zrozumienia przejs¢ miedzy stadiami aktywnosci
i udpienia, wykorzystaliSmy inny przydatny, organizm modelowy, ktérym jest niepatogenny,
saprofityczny, "szybko rosngcy" gatunek M. smegmatis. W omawianym projekcie
skoncentrowali$my sie na analizach funkcjonalnych genéw ParAB, tj. wzorze ekspresji ParA
i ParB, fenotypie linii z nadekspresjg ParB i mutanta parB oraz zdolno$ci wigzania biatka ParB
z sekwencjami docelowymi parS, kluczowymi dla segregacji chromosoméw. Udowodnili§my,
ze u M. smegmatis zmiany w ekspresji ParB silnie wptywajg na funkcjonowanie bakterii
i pokazaliSmy, jak ParB tgczy sie z sekwencjg docelowg parS (Jakimowicz i wsp., 2007).
W trakcie projektu osobiscie uczestniczytam we pracach eksperymentalnych, ktére
obejmowaty analizy RNA i testy EMSA.

W trakcie studiéw magisterskich jeden semestr spedzitam na Uniwersytecie w Ghent
w Belgii (w ramach programu Erasmus/Socrates). W tym czasie uczestniczytam w projekcie
badawczym pod opiekg dr Danny Vereecke prowadzonym w o$rodku VIB-UGent Center for
Plant Systems Biology, w czesci zaktadu Department of Plant-Microbe Interactions,
kierowanym przez profesora Koena Goethalsa, specjalizujgcego sie w fitopatogenicznej
bakterii Rhodococcus fascians. Wspotpraca z dr Dannym Vereecke jest kontynuowana takze
obecnie (praca z cyklu habilitacyjnego P3), a jej pierwszym efektem publikacyjnym byta
wspolna praca przegladowa (Stes i wsp., 2013). Opisuje ona powszechnie wystepujgcego
patogena roslinnego, bakterie R. fascians, powodujgcg powstawanie specyficznych narosli
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lisciowych tzw. leafy galls. Przedstawiony w pracy fenotyp rosliny gospodarza, wywotany przez
R. fascians, obejmuje tworzenie bardziej krzaczastego pokroju rosliny, utrate dominacji
wierzchotkowej, opodznione starzenie, aktywacje uspionych merysteméw pachwinowych,
i tworzenie nowych na pedach kwiatostanowych oraz tworzenie sie narosli lisciowych. W pracy
przeglgdowe] szczegotowo opisano rowniez strategie stosowang przez patogenny szczep
D188 R. fascians. Nacisk potozono na elementy liniowego plazmidu wirulencji, pFiD188,
niezbedne dla przeprowadzenia skutecznej infekcji. Przedstawiono mechanizm
autoregulacyjny, w ktéorym posredniczy operon att indukujgcy patogenicznosé bakterii oraz
geny kodowane przez operon fas zwigzane z biosyntezg cytokinin, ktére wplywajg na wzrost
i rozwoj roslin. Dodatkowo, R. fascians wywotuje specyficzng odpowiedz u ro$lin, takg jak
stymulowane cytokining wytwarzanie auksyny, ktéra pomaga w powstawaniu objawow infekcji,
oraz indukowanie mechanizmoéw roslinnych przeciwdziatajacych infekcji, jak wytwarzanie
poliamin (Stes i wsp., 2013). W trakcie przygotowywania pracy przeglgdowej bratam udziat
w analizie i przegladzie literatury oraz przygotowywaniu catego manuskryptu.

Gtéwne osiggniecia projektow:

- Pierwsza charakterystyka kluczowych elementéw (biatka ParAB i sekwencja parS)
mechanizmu segregacji chromosomow u Mycobacterium

- Szczegotowy opis obecnego stanu wiedzy na temat interakcji R. fascians-Arabidopsis

Funkcjonowanie merystemow wierzchotkowych

Graf P.l, Dolzblasz A.l, Wirschum T., Lenhard M., Pfreundt U., Laux T.* MGO1 encodes
an Arabidopsis typelB DNA topoisomerase required in stem cell regulation and to maintain
developmentally regulated gene silencing. The Plant Cell (2010) 22: 716-728 (IF 9.4; MSHE 45).

L réwnocenne pierwsze autorstwo w pracy. * autor korespondencyjny.

Dolzblasz A.*, Nardmann J., Clerici E., Causier B., van der Graaff E., Chen J., Davies B., Werr W.,
Laux T.* Stem cell regulation by Arabidopsis WOX genes. Mol Plant. (2016) 9(7); 1028-1039 (IF 7.143;
MSHE 45). * autor korespondencyjny.

Dolzblasz A., Myskow E., Gola EM.* Meristems of seedless vascular plants: the state of the art. Current
Advances in Fern Research (2018), H. Fernandez (ed.), * autor korespondencyjny.

Kolejny istotny obszar problemowy podejmowanych przeze mnie badan zwigzany jest
funkcjonalng charakterystykg gendéw w nawigzaniu do merystemow wierzchotkowych pedu
(SAM). Moje zainteresowanie tematyka roslinng w duzej mierze wynika z udziatu
w stypendium Sokrates/Erasmus w Belgii (2004 r.), podczas ktérego dotgczytam do VIB-
UGhent Center for Plant Systems Biology zwigzanego z badaniami nad biologig roslin
i uczestniczylam w seminariach naukowych oraz innych dziataniach zwigzanych z biologig
molekularng roslin. Zainspirowana tym, po ukonczeniu studiéw, zdecydowatam sie na podjecie
badan w ramach pracy doktorskiej w Zakfadzie Biologii Rozwoju i Biotechnologii Roslin
na Uniwersytecie we Freiburgu (Niemcy) pod opiekg profesora Thomasa Laux jako promotora
pracy. Ten wybdr ukierunkowat moje zainteresowania naukowe na zagadnienia zwigzane
z biologig molekularng roslin (widoczne rowniez w moim gtéwnym osiggnieciu naukowym),
a w szczegolnosci na funkcjonowanie merystemu wierzchotkowego pedu (SAM).

Badania w ramach doktoratu prowadzitam z wykorzystaniem modelowej rosliny
Arabidopsis. Mialy one na celu analize mechanizméw umozliwiajgcych utrzymywanie
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merystemu wierzchotkowego pedu (SAM), czyli struktury niezbednej dla przezycia roslin,
w ktorej zlokalizowane sg komoérki inicjalne. WUSCHEL (WUS) to kluczowy regulator
utrzymania funkcjonowania SAM, ktéry ulega ekspresji w centralnych komdrkach
macierzystych (z ang. organizing center, OC) i pozytywnie reguluje lezgce nad nimi komaérki
inicjalne. Brak aktywnosci genu WUS powoduje przedwczesne zahamowanie funkcjonowania
SAMi powstawanie nieregularnych rozet lisciowych u mutanta, poniewaz wytwarzane de novo
komérki inicjalne sg zuzywane [30]. W celu okreslenia genetycznej podstawy powstawania
fenotypu zahamowania wzrostu SAM wywotanego brakiem funkcjonalnego genu WUS
zastosowalismy podejscie ,forward genetics”, aby zidentyfikowa¢ dodatkowe geny, niezbedne
dla utrzymania merystematycznego charakteru SAM. Wykorzystalismy dostepne w Zaktadzie
linie hipomorficznego mutanta wus6 i z nadekspresjg genu WUS do wykonania dwdch
niezaleznych  mutagenez z  zastosowaniem  metanosulfonianu  etylu  (EMS).
Wyselekcjonowane zostaty mutanty o ciekawych fenotypach: wzmocnionym fenotypie
hipormorficznego mutanta wus6 i supresjg fenotypu nadekspresji. Mapowanie genetyczne
wykazato, ze oba fenotypy sg wynikiem mutacji w genie pozbawionym aktywnosci
topoizomerazy IB MGOUN1 (MGO1). Nastepnie scharakteryzowano funkcjonalnie MGO1 pod
katem jego roli w SAM i interakcji z genem WUS stosujgc rozne techniki histologiczne
i molekularne. Szczegotowe analizy wykazaty, ze MGO1 wspotdziata zaréwno z WUS jak
i genami zwigzanymi z regulacjg organizacji chromatyny, decydujgc o losie komorek i wzorze
ekspresji genédw w SAM podczas rozwoju. Nasze wyniki pozwolity postawi¢ hipoteze,
ze funkcje WUS i MGO1 zbiegajg sie na wspolnej Sciezce w pozniejszym etapie kaskady
sygnalizacyjnej. Moze by¢ to zwigzane ze zmianami w chromatynie podczas regulacji poziomu
ekspresji genéw docelowych przez WUS i/lub z przeciwdziataniem stochastycznym zmianom
w celu stabilizacji wzoréw ekspresji gendw regulowanych rozwojowo. Osobiscie bratam
aktywny udziat w eksperymentach zwigzanych z analizg fenotypowg mutantéw, wizualizacjg
genow reporterowych GUS, mikroskopig konfokalng, hybrydyzacjg in situ genu MGO1 i gRT-
PCR. Bratam tez udziat w pisaniu artykutu. Warto podkresli¢, ze jestem jednym z pierwszych
autorow (rownocenne autorstwo) w tej pracy.

WUS to gen, dzieki ktéremu zidentyfikowano rodzine genéw WOX (WUSCHEL-
HOMEOBOX GENES; WUS i WOX1-14), wystepujgcych u przedstawicieli wszystkich roslin
waskularnych, a nawet w zielenicach [31,32]. Geny z tej rodziny, ktére sg czynnikami
transkrypcyjnymi charakteryzujgcymi sie obecnoscig homeodomeny wigzacej DNA, mozna
podzieli¢ na trzy klady: najstarszy klad WOX13 i dwa pochodne klady, WOX9 i WUS. Kazdy
klad charakteryzuje sie obecnosécig okreslonych domen funkcjonalnych. Na przyktad geny
kladu WUS (geny WUS i WOX1-7) cechuje zmienne wystepowanie trzech domen
funkcjonalnych na C-koncu: domeny kwasnych aminokwaséw (z ang. acidic domain), WUS-
box i domeny EAR. W projekcie, ktory zostat zapoczatkowany w trakcie doktoratu w Zaktadzie
profesora T. Laux, stworzono serie roslin transgenicznych, w ktérych zastosowano system
transaktywacyjny pOp/LhG4 [33]. Poréwnalismy zdolno$¢ do funkcjonalnego zastgpienia genu
WUS i/lub WOX8 przez poszczegolne geny z rodziny WOX oraz geny z delecjami (lub
ze zmianami w sekwencji DNA) poszczegélnych domen funkcjonalnych, ktére ulegaty
ekspresji z promotora genu WUS Ilub WOX9. Umozliwito to analize funkcjonalnego
zroznicowania gendw z rodziny WOX i pokazato, ktéore domeny funkcjonalne
sg odpowiedzialne za merystematyczng funkcje genu WUS i oddziatywanie WUS z biatkami
TPL (TOPLESS) i TPR (TOPLESS RELATED) w aspekcie utrzymania SAM. Wykazalismy,
ze tylko geny z kladu WUS, oprécz WOX4, z rézng sitg moga funkcjonalnie zastgpi¢ gen WUS
w merystemie, do czego niezbedna jest obecnos¢ domeny WUS-box. Dodatkowo,
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pokazalismy ze domena kwasnych aminokwasow jest niezbedna dla ptodnosci zenskiej,
podczas gdy domena EAR jest w wiekszosci zbedna oraz ze fenotyp w poszczegoélnych
stadiach rozwojowych ratowany jest w roznym stopniu. Wykazalismy, ze geny z innych kladow
(jak gen WOXB8), charakteryzujg sie niekanoniczng sekwencjg domeny WUS-box (tj. silnie
zmieniong w poroéwnaniu do WUS) i dlatego nie jest zaskakujgce, ze nie byty w stanie
funkcjonalnie zastgpi¢ WUS w merystemie mutanta wusl. Wprowadzenie zmiany w genie
WOX8, powodujgcej obecnos¢ kanonicznej sekwencji domeny WUS-box, nie jest
wystarczajgce, aby zapewnic¢ funkcje merystematyczng genowi WOX8, podobng do tej jakg
posiada gen WUS. Dodatkowo homeodomeny miedzy genami WUS i WOX8 mogg byé¢
wymieniane. Uzyskane wyniki sugerujg istnienie dodatkowych, ciggle niepoznanych domen
funkcjonalnych w obrebie genu WUS. Dodatkowo, niekanoniczna w swojej sekwencji domena
WUS-box genu WOXS8 jest zbedna takze dla swoistej funkcji WOX8 podczas embriogenezy.
W trakcie projektu uczestniczytam w klonowaniu i tworzeniu roslin transgenicznych, analizach
fenotypowych i genotypowych, RT-PCR, analizach genéw reporterowych GUS. Bratam
ponadto udziat w tworzeniu koncepcji artykutu i jego opracowaniu. Podkresli¢ nalezy,
ze jestem pierwszym autorem oraz réwniez jednym z autorow korespondencyjnych w tej
publikaciji.

Moja doswiadczenie badawcze w zakresie regulacji SAM pod kgtem molekularnym
zaowocowato wspotpracg w Zaktadzie Biologii Rozwoju Roslin UWr z dr hab. Edytg Gola, ktéra
specjalizuje sie w rozwoju nizszych roslin waskularnych i merystemach oraz dr Elzbietg
Myskow, specjalizujgcg sie w budowie wtornej roslin. Efektem wspétpracy jest rozdziat
napisany w renomowanej cyklicznej monografii pt. "Current Advances in Fern Research".
W rozdziale tym zebratySmy wiedze, od poziomu morfologicznego do genetycznego,
o réznych merystemach wczesnych roslin waskularnych (tj. widtakow i paproci). Moim
gtdbwnym wktadem do tej publikacji byto zebranie dotychczasowej wiedzy z zakresu mozliwych
mechanizmoéw regulacyjnych aktywno$¢ merysteméw na poziomie genetycznym. Ponadto
bratam udziat w tworzeniu koncepcji rozdziatu i jego opracowaniu.

Gtéwne osiggniecia projektow:

- wykazanie na poziomie genetycznym, Zze topoizomeraza |IB MGOUN1 (MGO1)
wspotdziata wraz z genem WUS w utrzymaniu komoérek inicjalnych i tym samym
zidentyfikowanie dodatkowego regulatora prawidtowego funkcjonowania SAM - genu MGO1,

- wykazanie, dzieki funkcjonalnej charakterystyce genu MGO1, zwigzku miedzy
utrzymywaniem w trakcie rozwoju rosliny puli komorek inicjalnych w obrebie SAM
a mechanizmami odpowiedzialnymi za modulacje chromatyny oraz wykazanie, ze gen MGO1
jest niezbedny dla utrzymania odpowiednich stanéw epigenetycznych komorek;

- udowodnienie, ze gen WUS moze by¢ funkcjonalnie zastgpiony w swojej roli
merystematycznej tylko przez geny kladu WUS i Ze niezbedna do tego procesu jest obecnos¢
kanonicznej sekwencji domeny WUS-box;

- udowodnienie, ze kombinacja kompatybilnej homeodomeny i kanoniczna sekwencja
domeny WUS-box jest niewystarczajgca do zapewnienia merystematycznej aktywnosci
genom kladu WOX9 (tj. WOX8), co sugeruje, ze specyficzne oddziatywanie z genami
docelowymi przez gen WUS jest ustalane poza sekwencjg wigzgcg DNA homeodomeny;

- opracowanie eksperymentalnego tta dla hipotezy o istnieniu innych domen
funkcjonalnych w obrebie sekwencji genu WUS i dla hipotezy ze merystematyczna funkcja
gendéw kladu WUS jest cechg nabytg podczas ewolucji oraz, ze modyfikacie w sekwencji
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w genach rodziny WOX sg zwigzane z powstawaniem w toku ewolucji komérek inicjalnych
w réznych niszach merystematycznych;

- opracowanie szczegotowych informacii, wczesniej rozproszonych
i fragmentarycznych, o regulacji genetycznej réznych merysteméw wczesnych roslin
waskularnych.

Zjawiska rozwojowe u przedstawicieli wybranych grup roslin: Magnolia
i Lycopodium

Wroéblewska M., Dolzblasz A.*, Zagérska-Marek B. The role of ABC genes in shaping perianth
phenotype in the basal angiosperm Magnolia. Plant Biol (Stuttg). (2016) 18(2): 230-8 (IF 2.63; MSHE
35). * autor korespondencyjny.

Gola E.M.*, Dolzblasz A., Otreba P., Sliwinska-Wyrzychowska A. Developmenormal strobili in
Lycopodium annotinum as an example of the reversion phenomenon in lower vascular plants. Botany
(2015) 93: 701-707 (IF 1.324; MSHE 25). * autor korespondencyjny.

Kolejnym nurtem moich badah sg zagadnienia zwigzane z ciekawymi zjawiskami
rozwojowymi w aspekcie ich genetycznej regulacji. Zainteresowanie to wynika z rozpoczecia
pracy naukowej w Zaktadzie Biologii Rozwoju Roslin UWTr, kierowanego przez profesor Beate
Zagorskg-Marek, gdzie zainspirowana rozmowami z profesor Zagorskg-Marek i dr hab. Edytg
Gola wzietam udziat w projektach badawczych zwigzanych odpowiednio z kwiatami Magnolia
i klosami zarodnionosnymi Lycopodium.

Organy kwiatowe powstajg dzieki merystemom kwiatowym, ktdére sg pochodng
merystemu wierzchotkowego pedu (SAM). Na poziomie genetycznym, tozsamos¢ elementéw
kwiatu jest wynikiem czaso-przestrzennie regulowanej ekspresji genéw ABC. Upraszczajac,
klasyczny model ABC dla Arabidopsis zakfada, ze dziatki kielicha powstajg w wyniku
aktywnosci samych gendw klasy A (geny APETALAL i 2), ptatki wspotdziatania genow klasy
Ai B (geny APETALA3 i PISTILLATA), preciki dzieki aktywnosci genéw klasy B i C (gen
AGAMOUS), a stupki w skutek aktywnosci samych genéw klasy C. Jednakze, powszechnie
wiadomo ze w swiecie roslin funkcjonujg rézne modyfikacje klasycznego modelu ABC [34,35].
Typowy kwiat magnolii charakteryzuje sie okwiatem zbudowanym z trzech okotkéw, ktérego
elementy (tzw. tepale) sg niezréznicowane, natomiast elementy generatywne, liczne preciki
i stupki, sg spiralnie utozone na wydiluzonej osi kwiatowej. Tworzenie niezréznicowanych
tepali, zamiast réznicowania okwiatu na dziatki i ptatki, jest wynikiem przesuniecia granicy
ekspresji gendw klasy B na najbardziej zewnetrzny okdfek (,sliding boundary” wariant modelu
ABC), co zostato udowodnione eksperymentalnie [36]. Profesor Beata Zagoérska-Marek
zaobserwowata dwa ciekawe zjawiska dotyczgce fenotypu kwiatéw u trzech gatunkow
Magnolia (M. acuminata, M. liliflora i M. stellata), tj. obecnos¢ odrebnego morfologicznie
najbardziej skrajnego okétka okwiatu, a u M. stellata dodatkowo wystepowanie nadliczbowych,
spiralnie utozonych tepali powstatych w domenie, gdzie zwykle wystepujg preciki (zjawisko
tzw. petalodii). Oba te zjawiska zostaty nastepnie eksperymentalnie zbadane w trakcie studiow
doktoranckich przez Magdalene Wroblewska pod kierownictwem prof. Beaty Zagorskiej-Marek
i zaowocowaly pracg doktorskg, ktérej bytam promotorem pomocniczym. W projekcie tym
dowiedziono (Wréblewska i wsp., 2016) na poziomie morfologicznym, anatomicznym
i genetycznym, ze wbrew panujgcemu powszechnie poglagdowi o niezroznicowanym okwiecie
wymienione wyzej trzy gatunki Magnolia charakteryzujg sie zréznicowanym okwiatem.
Fenotyp ten jest wynikiem braku ekspresji genéw klasy B w najbardziej zewnetrznym okoétku.
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Ze wzgledu na odmienng tozsamos$¢ genetyczng elementéw okwiatu u tych gatunkow
udowodnitysmy, ze nalezy postugiwac sie terminami ,ptatki i dziatki kielicha” podczas opisu
morfologii kwiatu. Ponadto pokazatysmy, Zze mechanizmem wyjasniajgcym powstawanie
petalodii u M. stellata jest modyfikacja wariantu ,fading borders” modelu ABC. Wykazatysmy,
ze dochodzi do wygaszania ekspresji genow okwiatowych w domenie precikowia. Jednakze
w przeciwienstwie do klasycznego wariantu "fading borders" modelu ABC, u M. stellata
dodatkowe ptatki, mimo ich spiralnego utozenia, sg identyczne morfologicznie i w pemi
przypominajg typowe ptatki ulokowane w okdtkach (Wrdblewska i wsp., 2016). Nasze badania
wskazujg na duzg zmienno$¢ w obrebie rodzaju Magnolia oraz pokazujg, ze zréznicowany
okwiat i petalodia, czyli cechy bardziej zaawansowane ewolucyjnie, pojawity sie kilkukrotnie,
niezaleznie w réznych liniach kwiatowych. Ponadto, nasze eksperymenty umozliwity
zaproponowanie molekularnego mechanizmu powstawania morfologicznie odrebnych
organdw kwiatowych u trzech gatunkéw Magnolia, a moje doswiadczenie w badaniach
genetycznych umozliwito prowadzenie badan na poziomie molekularnym. Bratam tez aktywny
udziat podczas pisania publikacji i jestem réwniez autorem korespondencyjnym w tej pracy.

Waznym aspektem zwigzanym z funkcjonowaniem SAM u przedstawiciela nizszych
roslin waskularnych Lycopodium annotinum jest tworzenie struktur stuzgcych rozmnazaniu
czyli ktoséw zarodnionos$nych (strobili). Zazwyczaj w rodzaju Lycopodium proces tworzenia
strobili jest zwigzany ze zmiang tozsamosci merystemu wierzchotkowego pedu
Z wegetatywnego na reproduktywny, co hamuje wzrost osi (zdeterminowany wzrost ktosow
zarodnionosnych) [37]. W efekcie naszych badan wykazalismy, ze sporadycznie szczytowa
cze$¢ strobili zachowuje aktywnos$¢ podziatowg i przywraca wzrost wierzchotka, tworzgc
odmienng strukture ktosa (Gola i wsp., 2015). W trakcie trwania projektu przeanalizowano
typowe i nietypowe strobile na poziomie anatomicznym i genetycznym, aby lepiej zrozumieé
regulacje sporogenezy u widtakéw. Moja rola w tym projekcie polegata na jednoznacznym
potwierdzeniu tozsamosci wegetatywnej vs. sporogennej atypowego kfosa poprzez analize
ekspresji znanych z literatury gendéw markerowych. Wczesniejsze analizy anatomiczne
wykazaty, ze w dolnej czesci klosa tworzg sie sporofile zawierajgce zarodnie, a w apikalnej,
proliferujgcej czesci tworzg sie wegetatywne mikrofile (trofofile). Analiza ekspresji genéw
LAMB1 [38] oraz LAMB2 [39] (RT-PCR) potwierdzity wegetatywny charakter najbardziej
apikalnie potozonej, proliferujgcej czesci ktosa i sporogenng tozsamos¢ czesci bazalnej,
zarodnionosnej. Nasze badania genetycznie po raz pierwszy dowiodly u widtakow,
przedstawicieli nizszych ro$lin waskularnych, istnienia zjawiska rewersji, czyli wznowienia
wzrostu wegetatywnego pedu po wytworzeniu struktur stuzgcych rozmnazaniu. Ponadto
pokazato analogie odnosnie sporogenezy do regulacji tego procesu u roslin
okrytozalgzkowych (Gola i wsp., 2015).

Gtéwne osiggniecia projektow:

- opracowanie na poziomie genetycznym mechanizmu powstawania zréznicowanego
okwiatu u Magnolia acuminata, M. liliflora i M. stellata oraz mechanizmu powstawania
zjawiska petalodii u M. stellata;

- opracowanie na poziomie genetycznym mechanizmu powstawania zjawiska rewersji
u przedstawiciela nizszych ros$lin waskularnych, Lycopodium annotinum.
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Oprocz wymienionych i opisanych wyzej prac oryginalnych, przeglgdowych oraz
opracowania monograficznego, wyniki moich badan byty prezentowane na konferencjach
krajowych i zagranicznych w formie wystgpien ustnych i posterowych (13 doniesien
konferencyjnych). Angazujgc sie w prace na rzecz $rodowiska naukowego wspoétpracuje
rowniez z czasopismami naukowymi. Wykonatam recenzje artykutéw dla czasopism krajowych
i miedzynarodowych, tj. dla American Journal of Botany, Acta Societatis Botanicorum
Poloniae, Acta Physiologiae Plantarum i International Journal of Engineering Sciences.

Co wazne, podczas mojej pracy na Uniwersytecie Wroctawskim otrzymatam grant
badawczy SONATA (2013-2016) finansowany przez Narodowe Centrum Nauki (NCN)
na realizacje projektu pt. ,Mechanizmy zahamowania rozwoju merystemu apikalnego pedu
u mutanta ftsh4 Arabidopsis thaliana w odpowiedzi na zewnetrzny stres srodowiskowy".
Projekt ten umozliwit mi przeprowadzenie analiz tgczgcych metodologie z zakresu anatomii,
biologii komarki, biologii molekularnej i biochemii oraz przyczynit sie do zapewnienia sprzetu
na potrzeby badan genetycznych w moim zaktadzie.

Ponadto, obecnie jestem wykonawcg w grancie OPUS, finansowanym przez NCN,
pt.; "Sygnalizacja auksynowa i funkcja genéw AtHB8 i MP/ARF5 w tworzeniu potgczen
waskularnych podczas organogenezy u Arabidopsis thaliana’, ktérego kierownikiem jest
dr Alicja Banasiak z Zaktadu Biologii Rozwoju Roslin UWr.

Dodatkowo, dzieki moim wynikom naukowym, w 2017 roku otrzymatam nagrode
Rektora (Uniwersytet Wroctawski) za wybitne osiggniecia badawcze.

Podsumowanie liczbowe aktywnosci naukowej
Typ publikacji Przed Po Razem

doktoratem = doktoracie

Prace oryginalne Liczba IF Punkty
MNiSW

Prace stanowigce osiggniecie naukowe

W czasopismach z - 4 4 13,04 130

bazy JCR

Razem - 4 4 13.04 130
Pozostale prace (bez cyklu habilitacyjnego)

W czasopismach z 2 4 6 25,253 195

bazy JCR

Rozdziaty w - 1 1 - 5

monografiach

Razem 2 5 7 25,253 200

CALOSC 2 9 11 38,293 330

DOROBKU

Doniesienia konferencyjne krajowe Przed doktoratem Po doktoracie Razem

i miedzynarodowe (prezentacje

ustne i plakatowe) 11 13

Impact Factor (IF) podano zgodnie z rokiem publikacji pracy; punkty MNiSW wg listy z dn. 9 grudnia
2016r.

Sumaryczny Impact Factor wg listy Journal Citation Reports (JCR) dla prac stanowigcych
osiggniecie habilitacyjne wynosi: 13,04
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Sumaryczna liczba punktow wg MNiSW dla prac stanowigcych osiggniecie habilitacyjne
wynosi: 130

Sumaryczny Impact Factor wg listy Journal Citation Reports (JCR) dla prac pozostatych (poza
cyklem prac habilitacyjnych) wynosi: 25,253

Sumaryczna liczba punktow wg MNiISW dla prac pozostatych (poza cyklem prac
habilitacyjnych) wynosi: 200

Liczba cytowah wg Web of Science: 126, Liczba cytowan (bez autocytowan): 123

Indeks Hirscha wg Web of Science: 5

b. Dorobek dydaktyczny i organizacyjny

Dziatalno$¢ dydaktyczna stanowi istotng cze$¢ mojej aktywnosci zawodowej. Juz
podczas mojego zatrudnienia na Uniwersytecie we Freiburgu prowadzitem kursy
laboratoryjne: Genetyka roslin i Biologia molekularna roslin. Od momentu zatrudnienia na
stanowisku adiunkta w Zaktadzie Biologii Rozwoju Roslin UWr. prowadzitam zajecia
dydaktyczne dla studentéw studiéw stacjonarnych na kierunkach Biologia oraz Genetyka
i biologia eksperymentalna (GIBE), na Wydziale Nauk Biologicznych, z przedmiotow,
m.in: Biologia komorki ro$linnej, Jezyk angielski w biologii, Biologia molekularna, Techniki
badawcze w biologii komorki, Genetyczno-molekularne podstawy rozwoju roslin.
Zaproponowatam takze i prowadze autorskie zajecia fakultatywne dla studentéw na kierunku
GIBE: Advanced techniques in plant developmental research (prowadzony w jezyku
angielskim) oraz jestem tez wspoétautorkg przedmiotow: Wybrane zagadnienia z interakcji
roslin i mikroorganizmow, Ukfady symbiotyczne organizmow prokariotycznych i ro$lin, Rosliny
(w) przysztoSci. Prowadze réwniez kursy dla studentow innych wydziatbw na kierunkach
Chemia i Biotechnologia, w tym, co wazne, wyktady i laboratoria w jezyku angielskim dla nowo
powstatego programu studiéw Biotechnology (studia w jezyku angielskim).

Podczas mojej pracy na stanowisku adiunkta bytam opiekunkg naukowg (promotorem
pomocniczym) stuchaczki studiéw doktoranckich, kierowatam dwoma pracami magisterskimi
i trzema pracami licencjackimi. Ponadto recenzowatam prace dyplomowe dwdch studentow.

W ramach promocji Wydziatu Nauk Biologicznych Uniwersytetu Wroctawskiego,
a szczegolnie jego botanicznych aspektow, kilkakrotnie bratam udziat w popularyzujgcych
nauke zajeciach réznego rodzaju, tj. laboratoriach, warsztatach i wystawach, w ramach
programow: M4 Pierwszy Uniwersytet; Dolnoslgski Festiwal Nauki, Noc Biologow,
Miedzynarodowy Dzien Ro$lin (Fascination of Plants Day), a takze uczestniczytam
w prowadzeniu kursu doksztatcajgcego dla nauczycieli ,,Problemy wspotczesnej biologir”.

Biore takze udziat w dziatalnosci na rzecz lokalnego srodowiska akademickiego.
Jestem czionkiem komisji finansowej Instytutu Biologii Eksperymentalnej, przedstawicielem
pracownikdw niesamodzielnych do Rady Wydziatu Nauk Biologicznych UWr. i bytam
cztonkiem grupy roboczej ds. przygotowania/opracowania nowego programu studiow
Genetyka i biologia eksperymentalna (GIiBE). W 2015 roku wspotorganizowatam
miedzynarodowg doroczng konferencje stowarzyszenia Magnolia Society International,
"Magnolia Tour 2015, Polska" (12-21 kwietnia 2015), ktéra odbyta sie pod patronatem
Polskiego Towarzystwa Botanicznego (PTB).

Wykaz wszystkich moich publikacji, doniesienn konferencyjnych oraz pozostate dziatania
sktadajgce sie na mojg aktywno$c¢ naukowg wraz z informacjg o osiggnieciach dydaktycznych,
organizacyjnych, wspotpracy naukowej i popularyzacji nauk przedstawitam jako zatgcznik nr
4.

18



Literatura

[1] Evert R.F. Esau’s plant anatomy: meristems, cells and tissues of the plant body: their structure, function, and
development. Wiley, USA, 2006

[2] Leibfried A., To J.P., Busch W., Stehling S., Kehle A., Demar M., Kieber J.J., Lohmann J.U. WUSCHEL controls
meristem function by direct regulation of cytokinin-inducible response regulators. Nature (2005) 438: 1172-1175

[3] Yadav R.K.,, Girke T., Pasala S., Xie M., Reddy G.V. Gene expression map of the Arabidopsis shoot apical
meristem stem cell niche. PNAS (2009) 106(12): 4941-4946

[4] Pi L., Aichinger E., van der Graaff E., Llavata-Peris C.I., Weijers D., Hennig L., Groot E., Laux T. Organizer-
derived WOX5 signal maintains root columella stem cells through chromatin-mediated repression of CDF4
expression. Developmental Cell (2015) 33: 576-588

[5] Sijacic P., Bajic M.,. McKinney E.C, Meagher R.B., and Deal R.B. Chromatin accessibility changes between
Arabidopsis stem cells and mesophyll cells illuminate cell type-specific transcription factor networks. Plant
Journal (2018) 94(2): 215-231

[6] Suer S., Agusti J., Sanchez P., Schwarz M., Greb T. WOX4 Imparts Auxin Responsiveness to Cambium Cells
in Arabidopsis. Plant Cell. (2011) 23(9): 3247-3259

[7] Gursanscky N.R., Jouannet V., Grinwald K., Sanchez P., Laaber-Schwarz M., and Greb T. MOL1 is required
for cambium homeostasis in Arabidopsis. Plant J. (2016) 86(3): 210-220

[8] Carles C.C., Fletcher J.C. Shoot apical meristem maintenance: the art of a dynamic balance. Trends Plant Sci.
(2003) 8:394-401

[9] Doerner P. Plant Meristems: A Merry-Go-Round of Signals. Curr Biol. (2003) 13:R368-R374

[10] Schaller G.E., Bishopp A., Kieber J.J. The Yin-Yang of Hormones: Cytokinin and Auxin Interactions in Plant
Development. Plant Cell (2015) 27(1): 44-63

[11] Hall A.E. Crop Responses to the Environment. CRC Press, Boca Raton, FL, 2001

[12] Larkindale J., Hall J.D., Knight M.R., Vierling E. Heat Stress Phenotypes of Arabidopsis Mutants Implicate
Multiple Signaling Pathways in the Acquisition of Thermotolerance. Plant Physiol. (2005) 138:882-897

[13] De Tullio MC, Jiang K, Feldman LJ. Redox regulation of root apical meristem organization: Connecting root
development to its environment. Plant Physiol Biochem. (2010) 48:328e336

[14] Hanzawa T, Shibasaki K, Numata T, Kawamura Y, Gaude T, Rahman A. Cellular Auxin Homeostasis under
High Temperature Is Regulated through a SORTING NEXIN1-Dependent Endosomal Trafficking Pathway.
Plant Cell (2013) 25:3424-3433

[15] Zhu J, Zhang KX, Wang WS, Gong W, Liu WC, Chen HG et al., Low Temperature Inhibits Root Growth by
Reducing Auxin Accumulation via ARR1/12. Plant Cell Physiol. (2015) 56:(4)727-736

[16] Penfield S. Temperature perception and signal transduction in plants. New Phytol. (2008) 179:615-628.

[17]Wang R., Zhang Y., Kieffer M., Yu H., Kepinski S., Estelle M. HSP90 regulates temperature-dependent seedling
growth in Arabidopsis by stabilizing the auxin co-receptor F-box protein TIR1. Nat Commun. (2016) 7:10269

[18] Aloni R., Pradel K.S., Ullrich C.I. The three-dimensional structure of vascular tissues in Agrobacterium
tumefaciens induced crown galls and in the host stems of Ricinus communis L. Planta (1995) 196:597-605

[19] Aloni R., Wolf A., Feigenbaum P., Avni A., Klee H.J. The never ripe mutant provides evidence that tumor-
induced ethylene controls the morphogenesis of Agrobacterium tumefaciens induced crown galls on tomato
stems. Plant Physiol (1998) 117:841-849

[20] Gibala M., Kicia M., Sakamoto W., Gola,E.M., Kubrakiewicz J., Smakowska E., Janska H. The Lack of
Mitochondrial AtFtsH4 Protease Alters Arabidopsis Leaf Morphology at the Late Stage of Rosette Development
under Short-Day Photoperiod. Plant J. (2009) 59: 685-699

[21] Kicia M., Gola E.M., Janska H. Mitochondrial Protease AtFtsH4 Protects Ageing Arabidopsis Rosettes against
Oxidative Damage under Short-Day Photoperiod. Plant Signal Behav (2010) 5:126-128

[22] Depuydt S., Putnam M., Holsters M., Vereecke D. Rhodococcus fascians, an emerging threat for ornamental
crops. In: da Silva Teixeira JA (ed) Floriculture, ornamental and plant biotechnology: advances and topical
issues, vol V. Global Science Books, London, 2008, 480—489

[23] Pertry 1., Vaclavikova K., Depuydt S., Galuszka P., Spichal L., Temmerman W., Stes E., Schmulling T.,
Kakimoto T., Van Montagu M., Strnad M., Holsters M., Tarkowski P., Vereecke D. Identification of Rhodococcus
fascians cytokinins and their modus operandi to reshape the plant. P Natl Acad Sci USA (2009) 106:929-934

[24] Pertry I., Vaclavikova K., Gemrotova M., Spichal L., Galuszka P., Depuydt S., Temmerman W., Stes E., De
Keyser A., Riefler M., Biondi S., Novak O., Schmulling T., Strnad M., Tarkowski P., Holsters M., Vereecke D.
Rhodococcus fascians impacts plant development through the dynamic Fas-mediated production of a cytokinin
mix. Mol Plant Microbe Interact (2010) 23:1164-1174

[25] Stes E., Depuydt S., De Keyser A., Matthys C., Audenaert K., Yoneyama K., Werbrouck S., Goormachtig S.,
Vereecke D. Strigolactones as an auxiliary hormonal defence mechanism against leafy gall syndrome on
Arabidopsis thaliana. J Exp Bot (2015) 66:5123-5134

[26] de O. Manes C.L., Van Montagu M., Prinsen E., Goethals K., Holsters M. De novo cortical cell division triggered
by the phytopathogen Rhodococcus fascians in tobacco. Mol Plant Microbe Interact (2001) 14:189-195

[27] de O Manes C.L., Beeckman T., Ritsema T., Van Montagu M., Goethals K., Holsters M. Phenotypic alterations
in Arabidopsis thaliana plants caused by Rhodococcus fascians infection. J Plant Res. (2004) 117(2):139-45

[28] de Angelis, C. D., and A. Flanagin. Tuberculosis—a global problem requiring a global solution. JAMA (2005)
293:2793-2794.

[29] http:// www.who.int/topics/tuberculosis/en/

19


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Schaller%20GE%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25604447
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Bishopp%20A%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25604447
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Kieber%20JJ%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25604447
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4330578/
http://www.who.int/topics/tuberculosis/en/

[30] Mayer K.F.X., Schoof H., Haecker A., Lenhard M., Jurgens G., Laux T. Role of WUSCHEL in regulating stem
cell fate in the Arabidopsis shoot meristem. Cell (1998) 95: 805-815

[31] Haecker A., GroR-Hardt R., Geiges B., Sarkar A., Breuninger H., Herrmann M., Laux T. Expression dynamics
of WOX genes mark cell fate decisions during early embryonic patterning in Arabidopsis thaliana. Development
(2004) 131: 657-668,

[32] Nardmann J., Werr W. The invention of WUS-like stem cell-promoting functions in plants predates
leptosporangiate ferns. Plant Mol. Biol. (2012) 78: 123-134

[33] Moore I., Galweiler L., Grosskopf D., Schell J., Palme K. A transcription activation system for regulated gene
expression in transgenic plants. Proc. Natl. Acad. Sci. USA (1998) 95: 376-381

[34] Turczyn M. ABC architektury kwiatu. Postepy Biologii Komérki (2011) 38(4):673684

[35] Soltis D.E., Chanderbali A.S., Kim S., Buzgo M., Soltis P.S. The ABC Model and its Applicability to Basal
Angiosperms. Annals of Botany (2007) 100(2): 155-163

[36] Kim S, Koh J, Yoo M-J, Kong H, HuY, Ma H, et al. Expression of floral MADS-box genes in basal
angiosperms: implications for the evolution of floral regulators. Plant J. (2005) 43: 724-744

[37] Qligaard B., 1990. Lycopodiaceae. W: Kramer K.U., Green P.S. [red.], The families and genera of vascular
plants. Vol. I: Pteridophytes and gymnosperms. Springer, Berlin, str.:31-39.

[38] Svensson M.E., Engstrom P. Closely related MADS-box genes in club moss (Lycopodium) show broad
expression patterns and are structurally similar to, but phylogenetically distinct from, typical seed plants MADS-
box genes. New Phytol. (2002) 154: 439-450.

[39] Svensson M.E., Johannesson H., Engstrom P. The LAMB1 gene from the club moss, Lycopodium annotinum,
is a divergent MADS-box gene, expressed specifically in sporogenic structures. Gene (2000) 253: 31-43.

20



