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Piecioletni program badawczy zlecony przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi
pt.
,Ulepszanie krajowych Zrédet biatka roslinnego, ich produkcji, systemu obrotu i
wykorzystywania w paszach”

Piecioletni projektu ustanowiony przez Rade Ministréw (nr 222/2015) pt.
,Zwiekszenie wykorzystania krajowego biatka paszowego dla produkcji wysokiej
jakosci produktéw zwierzecych w warunkach zréwnowazonego rozwoju’

Projekty realizowane we wspétpracy z Instytutem Genetyki Roélin PAN w Poznaniu
w latach 2015-2020.
Koordynatorem obu projektéw jest prof. dr hab. Jan Kopcewicz
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Identyfikacja i analiza ekspresji genéw istotnych dla kontroli rozwoju
generatywnego u tubinu z6ttego (Lupinus luteus L.)

IQ‘?.::‘:UICUI@ :
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Celem projektu byta identyfikacja sekwencji kodujacych cDNA genéw zwiazanych z indukcja
kwitnienia w genomie tubinu zé6ttego

Uprawy prowadzono w warunkach sztucznych (fitotron) oraz w warunkach polowych
(Grubno k Chetmna 1 Koniczynka k Torunia)

Zidentyfikowano sekwencje kodujace
genow:

N et dejterminujqcych §zlaku ;}utor}or;ﬁc;nego
kWit%l ienigy( 1ISO CJI wieku oraz fazy indukcji kwitnienia (np.
LIFT, LILFY) ’ rOZWOJOWe LIFCA, LIFLD, LIFY,
’ (LISPLI, 3, 8, 14) LIFVE, LIFPA i inne)

kodujacych biata zapasowe inhibitorow
(konglutyny) oraz czynniki kwitnienia (LISVP,
regulujace ich gromadzenie LITOEL, LITFLI)

Wystepujace w genomie tubinu zottego homologi gendéw opisanych u innych gatunkow
ro$lin wykazuja duze podobienstwo 1 moga peini¢ podobne funkcje

Grant NCN 2011/01/B/NZ9/03819 ,,Genetyczna kontrola indukeji kwitnienia Lupinus luteus L.”

dr Waldemar Wojciechowski, mgr Natalia Klajn



Udziat elementéw szlaku transdukcji sygnatu auksyn w regulacji
rozwoju kwiatéw i owocéw tubinu zé6ttego

Cel badan: Identyfikacja i zbadanie udziatu genéw kodujacych elementy szlaku transdukcji
sygnatu auksyn w regulacji rozwoju kwiatéw i owocéw tubinu zéttego.

Wyniki: : : .
a) B b) .
— i -  Ekspresja genow s -
. — L & .. we  szlaku transdukcji s l l ' e
i . 1
sygnatlu auksyn . 8l
B . sosizos; s st
9 . podczas rozwoju o d)
' . kwiatow zbieranych ) " ' . Ekspresja
- - ! e A 5 o N B rason A
J we 1 =< 7 gornych, . L e 4 o "= gendw szlaku
“ : ‘ Zazwyczaj i ' I transdukcji

Odpadajqcych ST SRS s ST ST Sm ST STE SIS Sygnal’u auksyn

e) f) f)

(KwG) 1 dolnych, podczas

. : : . : ,
- =% przeksztalcanych w . — 1" . rozwoju nasion
a Py ' e . 3oy B frgia L i £ tuping vrgka . . ’
. ' - ‘ straki (KwD), b ‘ el ' ‘ ' ' i upin stragkow.

czesci kwiatostanu.

Whioski: Zidentyfikowane geny kodujace elementy szlaku transdukcji sygnatu auksyny zaangazowane sg w
regulacje rozwoju kwiatdw oraz zawigzywania i wezesnych etapdw wzrostu strgkoOw, a zmiany profilu ich
ekspresji w organach generatywnych mogg by¢ zwigzane z rozpoczeciem procesu odcinania.

Granty: MRiRW- 149-111 i RM-111-222-1S5 - koordynator prof. dr hab. Jan Kopcewicz

dr Paulina Glazinska, mgr Milena Kulasek



b Rola giberelin w rozwoju organéw %i
yol " ‘ generatywnych tubinu zé6ttego ...l“& '

Cel: Okreslenie roli giberelin w rozwoju organow generatywnych tubinu zoéttego (Lupinus luteus).

Wyniki: Zidentyfikowano i zbadano ekspresje genéw LIGAMYB i LIDELLA kodujgcych czynniki transkrypcyjne

zaangazowane w szlak transdukcji sygnatu GAs na réznych etapach rozwoju organéw generatywnych L. luteus
odm. Taper.

LIDELLA —_—
00622 1 LIGAMYB . SRR 0,25 - a3 dolne okstki po 3h : 1
; 1 | m3 gorne okotki po 3h ‘
0,02 - 0.2 T
0,015 - 0,15 - . o
0,01 A 0,1 - ‘F
0,005 A 0,05 :
O I=I T = T I=I T I=II ' | '
N o ’ 0 -
\$ \$ \$ \$ AN OO PO SO PO RN Cont. GA CCC
NN

2 4

Whioski: (1) Gen LIGAMYB jest zaangazowany gtdwnie w poczatkowe fazy rozwoju mtodych strgkéw, (2) Po
aplikacji GA zmniejsza sie, a po podaniu CCC zwieksza sie ilos¢ transkryptow LIDELLA, co moze wskazywad,
ze peftni on, podobnie jak u innych gatunkéw ro$lin, funkcje represorowe w szlaku GA, (3) GAs sg
zaangazowane w rozwoj organdw generatywnych.

Granty: ,Zwiekszenie wykorzystania krajowego biatka paszowego dla produkcji wysokiej jakosci produktéw zwierzecych w
warunkach zrownowazonego rozwoju”. Zadanie 2.2. ldentyfikacja genéw warunkujgcych zawartos¢ alkaloidéw oraz zawigzywanie
i utrzymanie organéw generatywnych u tubinéw. Program wieloletni 2016-2020 MRIRW.

Publikacje: Marciniak K., Swiezawska B., Kesy J., Tretyn A., Kopcewicz J. Gibereliny — percepcja i transdukcja sygnatu u roslin.
PBK 2012; 39: 25-48.

dr Katarzyna Marciniak



luteus) — rozpoczety lipiec 2016

Udziat niskoczasteczkowych regulatorowych RNA i ich genéw ‘_" 2
docelowych w rozwoju organéw generatywnych tubinu zéttego (Lupinu: %% :

Cel projektu: Okreslenie roli si— oraz miRNA i ich genéw docelowych w rozwoju

organéw generatywnych u tubinu zéttego.

Identyfikacja mikro oraz siRNA, a takze ich genéw docelowych
charakterystycznych dla poszczegélnych etapéw rozwoju oraz

Plan:
utrzymywanych i odrzucanych kwiatéw u tubinu (sekwencjonowanie

]

NGS bibliotek sRNA i cDNA oraz degradomoéw),

Okreslenie zmian ich ekspresji w rozwijajacych sie organach
generatywnych oraz pod wptywem réznych czynnikéw, takich jak

warunki uprawy oraz aplikacja fitohormonéw (RT — gPCR).

Wyniki badan beda mie¢ istotne znaczenie dla poszerzenia wiedzy o biologii
tubinu i zaangazowania si/miRNA w regulacje rozwoju roélin. Wykaza, czy

istnieje zalezno$é miedzy akumulacja specyficznych si/miRNA, a efektywnyn

rozwojem organéw generatywnych badanej rosliny uzytkowe;.

Grant: Narodowe Centrum Nauki Sonata 2015/19/D/NZ9/03601

pre-miR167-1
L. luteus

{2 30-9.0, . ey
858330828378 050

2125302

i L. luteus

dr Paulina Glazinska, mgr Wojciech Glinkowski

pre-miR167-2



Powstawanie i funkcjonowanie brodawek korzeniowych
oraz strefy odcinania (AZ) kwiatéw Lupinus luteus

r S
FoRU™

Cel projektu: zbadanie molekularnej i hormonalnej kontroli powstawania oraz funkcjonowania
brodawek korzeniowych i AZ kwiatéw tubinu zottego
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i” [_F‘ o s e s e 7 Lokalizacja prekursora Ekspresja genu kodujacego
" segen of piant ceesiopient Stadium rozwoju kwiatu etylenu (ACC) W AZ syntazq (A) i OksydaZQ (B)

Ekspresja LIBOP 1 LILbI w Ekspresja LIBOP w strefie odcinania  szypulek kwiatow L. luteus ACC w AZ szypulek

rozwijajacych si¢ szyputek kwiatow L. luteus 24h po aplikacji inhibitora kwiatow L. luteus po

brodawkach korzeniowych biosyntezy ABA (NDGA aplikacji ABA oraz

L. luteus (A-B)) lub ABA (C-F) inhibitora jego biosyntezy

Aktywnosc¢ transkrypcyjna LIBOP (BLADE-ON-PETIOLE) warunkuje powstawanie prawidtowo funkcjonujgcych
brodawek korzeniowych L. [luteus, natomiast LILbl (LEGHEMOGLOBIN) odpowiednie warunki tlenowe
niezbedne dla aktywnosci nitrogenazy i efektywnego wigzania N, .

Wytworzenie oraz funkcjonowanie AZ kwiatdéw L. luteus determinowane jest wystepowaniem transkryptu LIBOP
oraz interakcjami pomiedzy etylenem i kwasem abscysynowym.

Publikacje: Frankowski K, Wilmowicz E, Kuéko A, Zienkiewicz A, Zienkiewicz K, Kopcewicz J. Molecular cloning of the
BLADE-ON-PETIOLE gene and expression analyses during nodule development in Lupinus luteus (2015) J. Plant Physiol.
179:35-39; Wilmowicz E. Frankowski K, Ku¢ko A, The influence of abscisic acid on ethylene biosynthesis pathway in the
functioning of flower abscission zone in Lupinus luteus (2016) J. Plant Physiol. 206:49-58, Granty: MRiRW (149/2011 i 222-
2015), WBiOS nr 2248-B, Miedzynarodowy grant hiszpanskiego konsorcjum eidA3-ceiA3.

dr hab. Emilia Wilmowicz; mgr, Agata Kuc¢ko; prof. dr hab. Jan Kopcewicz



Hormonalna regulacja wzrostu i rozwoju roslin

Nadrzednym celem jest okreslenie roli poszczegolnych fitohormonéw w regulaciji
przebiegu réznych proceséw wzrostu i rozwoju roslin:

- do realizacji tych badan
wykorzystujemy dosy¢ dobrze
wyposazong pracownig analiz
chromatograficznych.

- posiadamy na wyposazeniu aparat
do analiz GC-MS.

indukcja generatywna (Pharbitis nil)

przerywanie spoczynku (bulwy ziemniaka) (wspotpraca z IHAR Bonin)

stresy biotyczne i abiotyczne (u grochu po infestacji mszyca)

rozwaj i dojrzewanie owocow (problem przedwczesne opadanie strgkéw fubinu)

Mai, V.C., et al. Differential induction of Pisum sativum defense signaling molecules in response to pea aphid
infestation (2014) Plant Sci, 221-222, 1-12

Wilmowicz, E., et al. Involvement of the IAA-regulated ACC oxidase gene PNACO3 in Pharbitis nil flower inhibition
(2014) Acta Biol Cracov, 56, 90-96

Frankowski, K., et al. Ethylene, auxin, and abscisic acid interactions in the control of photoperiodic flower induction
in Pharbitis nil (2014) Biol Plant, 58, 305-310

dr hab. Jacek Kesy



Badania nad mechanizmami morfogenezy i aklimatyzacji ro$lin do warunkéw
stresu abiotycznego i biotycznego



Analiza szlaku sygnatowego cyklicznych nukleotydéw w reakcjach
stresowych rosliny cebulowej Hippeastrum hybridum

Cel badan: Kompleksowa, wielopoziomowa (molekularno-biatkowa) charakterystyka elementow metabolizmu
cyklicznych nukleotydow (cAMP i ¢cGMP), enzymow odpowiedzialnych za ich biosyntezg cyklaz adenylanowej (AC) 1
guanylanowej (GC) oraz fosfodiesteraz (PDE) konwertujacych cykliczne nukleotydy do form niecyklicznych oraz ich
udziat w procesie nabywania gatunkowej immunii u Hippeastrum hybridum w odpowiedzi na zranienie 1 atak swoistego
patogenu grzybowego Phoma narcissi)

0l
83

= GET-HaAL1

-4
=
activity (pmol min1- mg-1)

-— - GS5T

CAMP level
(prmol cAMP g frash weight)

Adenylyl cyclase

ATP +
GTP -

Komplementacja mutanta Rekombinowana forma HpAC1 Aktywno$¢ HpAC1
SP850 E. coli przez HpACl1

Poziom cAMP w efekcie stresu

*Rosliny posiadajg w pelni aktywne cyklazy cyklicznych nukleotydow
*cAMP i cGMP s3 niezbedne w przygotowaniu odpowiedzi roslin na stres

Publikacje:

« Swiezawska B, Jaworski K, Pawelek A, Grzegorzewska W, Szmidt-Jaworska A (2014) Plant Physiol. Biochem. 80:41-52
« Swiezawska B, Jaworski K, Szewczuk P, Pawelek A, Szmidt-Jaworska A (2015) J. Plant Physiol. 189:77-86.
e Grant: Narodowe Centrum Nauki nr. N N310 301839.

dr Brygida Swiezawska, mgr Maria Duszyn, dr hab. Krzysztof Jaworski, dr hab. A. Szmidt-Jaworska



Zaangazowanie efektoréw jonéw wapnia, kinaz zaleznych od wapnia
(CDPK), w procesy wzrostu i rozwoju roélin

Cel projektu: Kompleksowa charakterystyka kinaz biatkowych zaleznych od wapnia (CDPK) oraz ich udziat w
procesach (pato)fizjologicznych u wybranych roélin jednoliséciennych (Hippeastrum hybridum) i dwulisciennych
(Pharbitis nil)
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Imniul.llc()lokahzatqa PnC;)iKl Aktywnosé PnCDPK1 w H.F 1toa1teksyna v&:i cebqhd .
. w stozku wzrostu po indukcji trak: cie Tozwoiu nasion ippeastrum w odpowiedzi
Aktywno$¢ PnCDPK1 Rekombinowana PnCDPK1 fotoperiodycznej ! na zranienie

« Kinaza PnCDPK] jest niezbednym sktadnikiem wielu procesow wzrostu i rozwoju

- HpCDPK1 zaangazowania jest w procesie odpowiedzi na zranienie 1 atak patogenu grzybowego
(Phoma narcisi) prowadzacego do syntezy fitoaleksyny

Pawelek A., Szmidt-Jaworski A., Swiezawska B., Jaworski K (2015) J. Plant Physiol., 189:87-96.
Jaworski K., Pawelek A., Szmidt-Jaworska A. (2012) J. Plant Physiol., 169: 1578— 1585

Jaworski K., Szmidt-Jaworska A., Kopcewicz J. (2011) Plant Growth Regul., 65: 369-379

Jaworski K., Pawelek A., Szmidt-Jaworska A., Kopcewicz J. (2010) J. Plant Growth Regul., 29: 316-327
Jaworski K., Szmidt-Jaworska A., Tretyn A., Kopcewicz J. (2003) Phytochem., 62; 1047-1055

dr Agnieszka Pawelek, dr hab. Adriana Szmidt-Jaworska, dr hab. Krzysztof Jaworski



Identyfikacja substratéw rosélinnej kinazy zaleznej od wapnia CDPK
w warunkach stresowych

Cel badan: Poszukiwanie 1 charakterystyka biatek fosforylowanych/oddziatujacych z kinazg zalezng od
wapnia (HpCDPK1) z rosliny cebulowej Hippeastrum hybridum w odpowiedzi na stres mechaniczny 1
atak patogennego grzyba Phoma narcissi.

cDNA Zygoty drozdzowe Selekcja drozdzy z
oddziatujacych biatkami

«  Drozdzowy system dwuhybrydowy (Y2H) pozwolit zidentyfikowac¢ kilka potencjalnych
substratow kinazy HpCDPKI1: biatko chaperonowe BiP, rybosomalne biatko 60S L37,
wakuolarne bialko antyportera kationowo-protonowego

* Pawelek A., Ormancey M., Szmidt-Jaworska A., RobeE., Ranty B., Mazars C., Cotelle V. 7% Conference of the Polish Society for
Experimental Plant Biology and Intercollegiate Faculty of Biotechnology UG & MUG, Gdansk, Poland. 2015. Study of the
interaction between Arabidopsis CPK3 and 14-3-3 omega using a two-hybrid approach. Abstract book (University of Gdansk): p.92.

* Pawelek A., Jaworski K., Szewczuk P., Swiezawska B., Szmidt-Jaworska A. BIO 2014: 49" Meeting of the Polish Biochimical
Society; 12t Conference of Polish Society for Cell Biology; 16" Meeting of the Polish Biophysical Society; 7t Meeting of the Polish
Bioinformatics Society,Warszawa, Poland. 2014. Using the yeast two-hybrid system to identify proteins interacting with calcium
dependent protein kinase (CDPK). Acta Biochimica Polonica, 2014, Vol. 61 suppl. 1.

* Grant NCN UMO-2011/03/B/NZ.9/00752

dr Agnieszka Pawelek, dr hab. Krzysztof Jaworski, dr hab. Adriana Szmidt-Jaworska



Opracowanie wydajnych systemow regeneracji
i przechowywania gatunkéw zagrozonych w kulturze in vitro

Celem badan byto ustalenie parametrow efektywnej mikropropagacii.

Number of shoots/explant

Taraxacum pieninicum

a ] .
[~ ||
r;_' ; I‘
Organogeneza pedow na eksplantatach pochodzacych z siewek na

MS z dodatkiem 0,25 mg/l BA i 0,025 mg/l NAA w kolejnych pasazach. Ukorzenianie pedow w ptynnej pozywce MS i aklimatyzacja

Inula germanica

Nurber of roots per shoot

Wplyw rodzaju podtoza na proces ukorzeniania pedéw w warunkach in vitro.

Mikropropagacja moze stanowi¢ narzedzie w ochronie gatunkowej
dla krytycznie zagrozonych gatunkéw.

Trejgell A., Chernetskyy M., Podlasiak J., Tretyn A., 2013. Efficient regeneration system of Taraxacum
pieninicum Pawt. from seedling explants. Acta Biologica Cracoviensia 55/1: 73-79,

Trejgell A, Kaminska M, Kowalska K, Tretyn A. (2016) Micropropagation and in vitro rooting into liquid medium
of the endangered species Inula germanica L Acta Sci. Pol., Hortorum Cultus. (w druku)

dr hab. Alina Trejgell, mgr Monika Kaminska



Opracowanie systemow mikrorozmnazania i przechowywania
gatunkow zagrozonych w kulturze in vitro

Celem badan byto ustalenie warunkéw dfugoterminowego przechowywania
kapsutowanych i niekapsutowanych wierzchotkéw wzrostu pedéw oraz ocena stabilnosci
genetycznej rozmnozonego po okresie chtodzenia materiatu roélinnego.

vs}
Engogencus AA kvl (ng [ g FW)
o »
Number of nuclei o Number of nuclei
o F B EBEE o BEEEIDE

Przechowywaniain vitro w niskiej temperaturze
niekapsutowanych i kapsutowanych manths of storage
wierzchotkéw pedéw Taraxacum pieninicum .

Number of nuclei g
o s FEERELSE

O ABA Wi ABA

Przechowywanie w temperaturze 10°C na pozywkach MS bez regulatorow
wzrostu umozliwia wydtuzenie pasazu do 9-12 miesiecy u T. pieninicum.

Number of nuclei
. 52338882

s m mw
Relative DNA content

Trejgell A, Kamifiska M, Tretyn A. (2015) In vitro slow growth storage of Senecio macrophyllus shoots Acta Physiol Plant 37:234
Kamiriska M, Skrzypek E, Wilmowicz E, Tretyn A, Trejgell A. (2016) Effect of light conditions and ABA on cold storage and
poststorage propagation of Taraxacum pieninicum Plant Cell Tiss Organ Cult 127:25-34

dr hab. Alina Trejgell, mgr Monika Kaminska



Lokalizacja gradientu auksyny i ekspresji genéw AtPIN w kalusie
emriogenicznym Arabidopsis thaliana. Rola genéw AtPIN podczas

somatycznej embriogenezy.

Cele projektu i wnioski:

DR5rev::GUS
.. (auksyna)

N i .. AtPIN1, AtPIN4
1. Lokalizacja podwyzszonego stezenia auksyny X

oraz miejsc ekspresji genoéw AtPIN
w kalusie embriogenicznym.

Za utrzymanie gradientu badanego fitohormonu w
komorkach kalusa embriogenicznego
odpowiedzialne sg, zlokalizowane biatka AtPIN1 i -
AtPIN4 oraz w niewielkim stopniu AtPIN3. Biatka o
AtPIN7 biorg najprawdopodobniej udziat w polarnym

transporcie auksyny i tworzeniu tkanki

przewodzgcej w kalusie embriogenicznym.

2. Poréwnanie zdolnosci zarodkéw zygotycznych
mutantéw genéw AtPIN i roslin kontrolnych typu
dzikiego A. thaliana do tworzenia kalusa
embriogenicznego i zarodkéw somatycznych.

Brak zdolnosci zarodkow zygotycznych mutantow pin7 do
posredniej somatycznej embriogenezy sugeruje, ze biatka
AtPIN7 odgrywajq istotng role podczas tworzenia kalusa
embriogenicznego oraz zarodkow somatycznych.

dr hab. Justyna Wisniewska



Analiza transkryptomu lisci buraka (Beta vulgaris) podczas
aklimatyzacji do zasolenia

Celem badan jest analiza profili transkrypcyjnych w lisciach buraka podczas
aklimatyzacji do zasolenia

« Halofityczny podgatunek buraka, Beta vulgaris ssp. maritima, i hodowlana
odmiana buraka cukrowego, Beta vulgaris cv. Huzar

* Krotko- lub dtugotrwate zasolenie o zréznicowanej intensywnosci.

 Transkryptomy sg analizowane z wykorzystaniem techniki sekwencjonowania
RNA (RNASeq)

=

Odciete liscie Beta vulgaris ssp. maritima poddane warunkom
krotkotrwatego stresu solnego, charakteryzowaty sie zwiekszeniem
aktywnosci transkrypcyjnej genow kodujgcych biatka
zaangazowane m.in. w biogeneze rybosomow, transport
przezbtonowy, fotosynteze oraz synteze sciany komérkowej.

Skorupa M, Gotebiewski M, Domagalski K, Kurnik K, Abu Nahia K, Ztoch M, Tretyn A, Tyburski J (2016)
Transcriptomic profiling of the salt stress response in excised leaves of the halophyte Beta vulgaris ssp.

maritima. Plant Sci. 243:56-70 Grant NCN nr UMO-2014/13/B/NZ9/03790. OPUS 7

dr hab. Jarostaw Tyburski prof. UMK, dr Monika Skorupa, dr Marcin Gotebiewski
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- Cele projektu: zastosowanie wycierki ziemniaczanej do usuwania zwigzkow toksycznych oraz

barwr"kéw przemys*owyCh Isotherm Parameter Value
Langmuir dn,, (Mg/g) 45
= type 1 K, (I/mg) 0,084291
. . . R? 0,5985
Wycierka ziemniaczana Langmuir | q (mglo) 41,841
type 2 K, (/mg) 0,117445
R? 0,9729
/ Langmuir | g (mg/g) 25418
type 3 K, (IImg) 0,21734
R2 0,4658
1 Langmuir dnm (Ma/g) 47,79051
peroksydazy adsorpcja Pl 01012
i i R2 0,4658
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R2 0,9841
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Peroksydazy wycierki usuwajg z wysokg efektywnoscig zaréwno fenol, jak i 2,4-DCP oraz obnizajg
toksycznosc¢ roztworu. Wydajnie przebiega rowniez adsorpcja Brilliant Green na wycierce.

Kurnik K, Treder K, Skorupa M, TretynA, Tyburski J. (2015) Removal of Phenol from Synthetic and Industrial
Wastewater by Potato Pulp Peroxidases. Water, Air, & Soil Pollution, 226(8), 254.

mgr Katarzyna Kurnik, dr hab. Jarostaw Tyburski, prof. UMK



Problematyka biomedyczna, metagenomika



Wykorzystanie sekwencjonowania nastepnej generacji
w badaniach nad wptywem czynnikéw srodowiskowych na
zbiorowiska mikroorganizmow

Cele badan

Optymalizacja procedur eksperymentalnych umozliwiajgcych badanie bior6znorodnosci
mikroorganizmdéw w réznych srodowiskach.

Zbadanie wptywu metali ciezkich na mikroorganizmy glebowe na przyktadzie gleb zanieczyszczonych
Zn, Pb i Cd z okolic Olkusza.

Zbadanie wptywu pestycyddéw na mikroorganizmy glebowe na przyktadzie gleb pobranych z
likwidowanych sktadowisk przeterminowanych srodkéw ochrony roslin (mogilnikéw).

Zbadanie wptywu zasolenia na mikroorganizmy wodne na przyktadzie estuarium Wisty.
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Zn ogranicza bioréznorodnos$¢ bakterii w glebie.
W glebach zanieczyszczonych wystepuje wiecej Gammaproteobacteria, a mniej Alphaproteobacteria i Acidobacteria.
Pestycydy chloroorganiczne wptywajg na sktad zbiorowisk bakteryjnych w glebach i ograniczajg ich r6znorodnosc.

Chodak et al. (2013) Diversity of microorganisms from forest soils differently polluted with heavy metals., ASE
Golebiewski et al. (2014) 16S rDNA Pyrosequencing Analysis of Bacterial Community in Heavy Metals Polluted Soils, ME

Granty:00421/NZ8/2012/29, 795/N-CBOL/2010/0, POIG.01.01.02-14-054/09, 0948/B/P01/2008/34

dr Marcin Golebiewski



Mikromacierzowe profilowanie genomu i transkryptomu w dzieciecej
ostrej bialaczce mieloblastycznej w poszukiwaniu genéw
odpowiedzialnych za lekoopornos¢

Cele projektu: Okreslenie genetycznych profili opornosci na cytostatyki z wykorzystaniem technologii
mikromacierzy ekspresyjnych i poréwnawczej hybrydyzacji genomowej w celu identyfikacji genow
odpowiedzialnych za zré6znicowang wrazliwos¢ komorek biataczkowych na cytostatyki.

Wyniki:
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Analiza ontologiczna profiléw dla cyklofosfamidu w ostrej biataczce limfoblastycznej
(ALL) i mieloblastycznej (AML).

Whnioski: Potgczenie badan mikromacierzowych, wynikdw opornosci in vitro na cytostatyki oraz
odpowiedzi na terapie umozliwia indywidualizacje terapii u dzieci z ostrymi biataczkami, a tym
samym zwiekszenie efektu przeciwnowotworowego przy jednoczesnym zmniejszeniu toksycznosci
terapii.

Publikacje: Laskowska J, Lewandowska-Bieniek J, Szczepanek J, Styczynski J, Tretyn A. Genomic and
transcriptomic profiles and in vitro resistance to mitoxantrone and idarubicin in pediatric acute leukemias. J
Gene Med. 2016; 18(8):165-79.

Granty: NCN nr 2011/03/D/N25/05749, SONATA BIS

dr Joanna Szczepanek



Prognozowanie wynikéw terapii w grupie pacjentéw
pediatrycznych przewlekle zakazonych wirusem HBV

Cele projektu: Analiza zmiennosci genetycznej gospodarza i wirusa HBV oraz innych czynnikow
klinicznych w celu okreslenia predykatoréw odpowiedzi na terapie przeciwwirusowg w grupie
pacjentow pediatrycznych przewlekle zakazonych HBV.

Wyniki:
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Zwigzek haplotypow genow OAS z odpowiedzia Follow-up, months Follow-up, menths
wirusologiczng  u  pacjentéow  poddanych  terapii Zwiazek  wczesnej odpowiedzi  terapeutycznej na
interferonowe;. 4-letnie wyniki terapii entekawirem.

Whnioski:

Zmiennos¢ genetyczna w obrebie gendw szlakdéw interferonowych ma wptyw na kohcowe wyniki
leczenia interferonowego u dzieci zakazonych HBV.

W przypadku zastosowania dtugookresowej terapii entekawirem wieksze znaczenie ma zmiennosc
genetyczna wirusa oraz odpowiedz terapeutyczna w trakcie pierwszych miesiecy leczenia.

Pawtowska M, Domagalski K, i inni. Continuous up to 4 Years Entecavir Treatment of HBV-Infected Adolescents -
A Longitudinal Study in Real Life. PLoS One. 2016;11(9):e0163691.

Domagalski K, i inni. Impact of IL28B and OAS gene family polymorphisms on interferon treatment response in Caucasian children
chronically infected with hepatitis B virus. World J Gastroenterol. 2016, w druku.

dr Krzysztof Domagalski



2

Fowu®

W obrebie Katedry Fizjologii Roélin i Biotechnologii dziataja

3 spo6tki spin off

GENELYTICA Sp. z o.0.
AxiPlant Sp. z o.0.

METAGENTOR Sp. z o.0.




GENEEHQETIC A Dziatalnos¢ typu spin off

GENELYTICA sp. z 0.0.

GENELYTICA sp. z 0.0. jest spotkg typu spin off zatlozong przed dwoch pracownikow
Katedry Fizjologii Roélin i Biotechnologii: dr Joanne Szczepanek i dr Krzysztofa
Domagalskiego, ktorych praca naukowa podgza w kierunku praktycznych aspektow
diagnostyki molekularnej w medycynie.

Spoétka prowadzi dziatalnos¢ ustugowa, gtéwnie z zakresu wdrazania nowoczesnych
technik biologii molekularnej do praktyki laboratoryjnej i kliniczne,.

PROJEKTY

Obecnie rozpoczynamy prace nad projektami:
Zmiany ekspresji wybranych krgzgcych mikroRNA i ich rola w przewidywaniu rozwoju i przebiegu
cukrzycy u kobiet w cigzy
Wptyw wybranych polimorfizmow pojedynczego nukleotydu (SNP) u dorostych pacjentéow
wymagajgcych profilaktyki zakrzepowo-zatorowej na wynik terapii antagonistami witaminy K

dr Joanna Szczepanek, dr Krzysztof Domagalski



; Ixi‘lant Sp. z 0.0. ul. Gagarina 5/102, 87-100 Torun, tel. 56 6114456

Cel strategiczny spétki — prowadzenie dziatalnos$ci badawczo—-rozwojowej (B+R) i popularyzacja wiedzy
biotechnologicznej

Cel operacyjny spébtki :

Sprzedaz gotowych rozwigzan oraz dostarczanie
kompleksowych analiz zwiazanych z wprowadzeniem rosliny
do kultury /n vitro,

Optymalizacja systemu namnazania dla wybranych gatunkéw
roslin, w celu zwiekszenia wydajno$ci przy minimalizacji
kosztow,

Wykorzystanie ukierunkowanej mutagenezy
i uzyskanie oczekiwanego fenotypu
dostosowanego do potrzeb odbiorcy.

Hippeastrum hybridum.

dr hab. A. Szmidt-Jaworska, dr hab. A. Trejgell, dr hab. K. Jaworski, mgr P. Matlakiewicz (CTT)



Metagentor sp. z 0.0.

Cele dziatalnosci :

Analiza bioréznorodnosci mikroorganizmow za pomocg sekwencjonowania nastepnej
generacji (NGS)

Konstrukcja bibliotek metagenomowych i przeszukiwaniem ich pod katem pozgdanych
genow

Analizy z dziedziny biologii molekularnej (klonowanie),
genomiki (sekwencjonowanie i analiza genomow)

i transkryptomiki (sekwencjonowanie i analiza
transkryptomow, identyfikacja genow réznicowo
eksprymowanych etc.)

Projektowanie analiz bioréznorodnosci

dr Marcin Golebiewski
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Katedra Fizjologii Roslin i
Biotechnologii

UNIWERSYTET MIKOLAJA KOPERNIKA

dr hab. Jarostaw Tyburski, prof. UMK



