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Kluczowym punktem w historii ludzko$ci byl rozwdj rolnictwa. Dzialanie to koncentrowalo sig¢
gléwnie na zréznicowanej selekcji udomowionych roslin uprawnych. Poczatkowo selekcja
obejmowata dwie kluczowe cechy, a byly to indukcja kietkowania i zmniejszona dyspersja nasion.
Udomowienie upraw spowodowalo ekspansj¢ rolnictwa na inne obszary o zréznicowanych warunkach
srodowiskowych, gdzie selekcja pod katem nowych cech, takich, jak jakos¢ odzywcza czy odpornosé
na patogeny byla kontynuowana. Przykladowo poprawiono warto$¢ odzywcza ziemniakéw przez
wyselekcjonowanie roslin o nizszym stgzeniu glikoalkaloidéw, rzepak o nizszej zawartosci
glukozynolanéw a len o nizszej cyjanogenezie. Jednak w kilku przypadkach poprawa, jakosci
odzywczej moze dzialaé na niekorzys¢ poprawy innych cech. Ziemniaki o obnizonej zawartosci
glikoalkaloidow charakteryzowaly sie nizszg odpornosciag na skoczka ziemniaka; zmniejszona
cyjanogeneza w Inie skutkowata obnizong odpornoscia roslin na szkodniki.

Nastepnie, w toku doskonalenia roélin uprawnych, hodowcy rozszerzyli spektrum odmian poprzez
mutagenez¢. Czgsto stosowano promieniowanie jonizujace, promieniowanie UV, traktowanie kwasem
azotawym, azydkiem sodu, $rodkami alkilujagcymi, takimi jak metanosulfonian etylu albo
hydroksyloamina. Zrédlem dzisiejszych upraw sa krzyzéwki wewnatrzgatunkowe i migdzygatunkowe
wykorzystujgce istniejagca zmiennosé zaréwno naturalng jak i wzmiankowang indukowana.

Zmienno$¢ klimatu, rozprzestrzenianie si¢ patogendw, przemieszczanie si¢ roslin i produktow
roslinnych migdzy regionami $wiata stanowia wystarczajacy argument do powigkszania réznorodnosci
genetycznej. Ograniczona r6znorodno$¢ genetyczna wraz z  intensywnym  stosowaniem
agrochemikaliow do zwalczania choréb roslin moze spowodowa¢ rozwdj nowych szczepéw
patogenow i w rezultacie nizsza produkcje¢ rolnicza.

Ponadto rosngca $wiadomo$¢ spoleczna dotyczaca zdrowej diety oraz oczekiwanie podwojenia
produkcji Zzywnosci wysokiej, jakosci do 2050 r. sa waznym sygnatem dla pozyskiwania nowych
odmian.

Dlatego tez niezmiennie wielkim wyzwaniem dla nauki jest prowadzenie prac nad réznorodnoscia
genomoéw roélinnych. W ostatnich dziesigcioleciach stosowano rézne podejscia do tworzenia
platformy dywersyfikacji genomu roslinnego. Rozw¢j technologii inZynierii genetycznej w ostatnim
czasie pozwolit na wygenerowanie nowych cech nieistniejacych w warunkach naturalnych i jest to
technologia o wysokiej specyficznosci. Technologia ta, atrakcyjna naukowo, jest jak dotychczas
niezastgpiona w badaniach genow i genomow roslin na calym $wiecie. W Polsce wiele instytucji byto
zaangazowanych w wykorzystanie tej technologii do badania funkcji genéw, ale tylko nieliczne
wykorzystaly ta technologie do wygenerowania nowych roslin, ktorych potencjalne ulepszone
wilasciwosci zweryfikowano przez uprawg¢ polowa.

W ostatnich kilku latach intensywnie promowang na swiecie jest technika edycji genomu, ktéra ma w
zalozeniu zrewolucjonizowaé¢ wykorzystanie inzynierii genetycznej w rolnictwie. Sposrod trzech
gléwnych technik edycji genomu, ostatnio opracowana CRISPR oraz CRISPR polaczona z retronami
(CRISPEY) jest szczegolnie obiecujaca i silnie promowana w $wiatowych mediach. Mimo to Zzadna
uprawa poddana edycji CRISPR nie zostala jeszcze wprowadzona na rynek i nie oczekuje sig, ze
wkrotce si¢ to zmieni, bowiem wszystkie techniki edycji genow wpisuja si¢ w technologi¢ GM i
podlegaja tym samym restrykcjom.

Pomimo, ze GMO odniosty duzy sukces w nauce wskazujac droge do kontrolowanej dywersyfikacji
roslin i doskonalenia produktéw surowcowych z nich pochodzacych oraz, ze ich bezpieczenstwo dla
ludzi i $rodowiska bylo poprzedzone latami intensywnych badan to zadne, przynajmniej w naszym
kraju, nie zostaly zatwierdzone do uwolnienia do $rodowiska a tym samym do urynkowienia i w
zasadzie moga stanowié jedynie cenne Zrodto wiedzy o funkeji gendw.

Tym niemniej przedkiadanych jest coraz wigcej argumentéw wskazujagcych na koniecznose
opracowania technologii dywersyfikacji roélin ze wzgledu na zmieniajacy si¢ klimat i nie tylko.
Przykladowo powszechne stosowanie uproszczonych systeméw upraw na duzym areale w
znormalizowanych warunkach i z uzyciem maszyn wielkoskalowych ma ogromny wplyw na siedliska
rolnicze, strukture gleby i organizmy zasiedlajace glebg, co wiedzie do erozji dziedzictwa
gatunkowego i roznorodnosci odmian. Monokultury rodlin uprawnych stanowig tendencj¢



ograniczajacg réznorodnosé gatunkéw, przyczyniaja si¢ do nadmiernej eksploatacji gleb, a takze
czynig uprawy bardziej podatnymi na szkodniki i ekstremalne warunki klimatyczne. Obserwowane
laczenie matych pol skutkuje zanikaniem dzikich siedlisk, nawozenie modyfikuje sklad zbiorowisk
rolinnych na obrzezach pél, a pestycydy majg bezposredni i posredni wplyw letalny lub subletalny na
reprodukcje roslin. Wedlug Europejskiej Agencji Srodowiska, w poréwnaniu z 2015 r. stan ochrony
siedlisk rolniczych ulegl ogélnemu pogorszeniu: stan dobry zmniejszyl si¢ z 14% do 12%, a stan zly
wzr6st z 39% do 45%. Tylko 8% siedlisk rolniczych wykazuje tendencj¢ do poprawy, podczas gdy
45% ulega pogorszeniu.

Przewiduje si¢, ze zmniejszona bioréznorodnoéé doprowadzi ostatecznie do spadku wydajnosci
rolnictwa. Wraz z Zielonym Ladem Unia Europejska zobowigzata si¢ do wspierania transformacji
ekologicznej i wyznaczyla rygorystyczne cele w zakresie redukcji pestycydow, nawozéw i
antybiotykow, a takze zobowiazata si¢ do odwrécenia tendencji degradacji réznorodnosci biologiczne;j
do 2030 r. Podkresla sig, ze agrobior6znorodno$¢ jest gléwnym motorem transformacji ekologicznej
rolnictwa i generuje rozwigzania, odwracajace degradacj¢ gleby, poprawiajace jej Zyznos¢ i
zdrowotnosé roslin uprawnych. Starannie zaprojektowane wykorzystanie réznorodnosci gatunkow
uprawnych moze przyczyni¢ si¢ do zamknigcia naturalnych petli poprzez recykling skladnikow
odzywczych, utrzymanie materii organicznej gleby i zmniejszenie zapotrzebowania na chemiczne
pestycydy i nawozy oraz tworzenie korzystniejszych siedlisk dla pozytecznych mikroorganizméw i
makroorganizmow. Szerszy zakres gatunkow i odmian jadalnych jest réwniez niezb¢dny dla bardziej
zréinicowanej, kulturowo akceptowalnej, zdrowej i uwzgledniajacej zasoby naturalne diety.

Dlatego tez w dalszym ciaggu i niezmiennie wielkim wyzwaniem dla nauki jest prowadzenie prac nad
romorodnos$cia  genomow  roélinnych. Jesli  jednak przedstawione obiecujace technologie
zréznicowania genetycznego roslin uprawnych nie moga by¢ akceptowalnym przez rynek zrédiem
nowych ulepszonych roslin to, jaka jest alternatywa?

Niedawno pokazano, ze stres spowodowany uprawa roslin w kulturze in vitro jest gléwnym
czynnikiem sprawczym zarejestrowanych réznic proteomicznych migdzy ryzem GM (nadekspresja
czynnika transkrypcyjnego) i negatywnym segregantem a roslinami niezmodyfikowanymi genetycznie
(Proteomics 15, 124-134, 2015; Scientific Reports 7: 10624, 2017. doi: 10.1038/s41598-017-09646-8).
Zbadanie podstaw tych réznic stato si¢ wazne z dwéch powodow. Po pierwsze moze by¢ pomocne w
ocenie znaczenia zmian spowodowanych przez transgenez¢ w poréwnaniu do tych wywotanych przez
srodowisko a zatem w ocenie ryzyka upraw genetycznie zmodyfikowanych a po drugie, ze
odroéznicowanie i ponowna regeneracja ro$lin moze by¢ zrédlem nowych odmian. Wyniki badan
wielopokoleniowych przekonuja, ze stres $rodowiskowy, jakim jest kultura in vitro powoduje wigcej
zmian proteomicznych i transkryptomicznych niz transgeneza oraz, ze zmiany wywolane transgenezg
sg krotkotrwalymi zmianami fizjologicznymi stabnacymi w pokoleniach. W obliczu tych wynikéw
okazuje si¢, ze obawy dotyczace bezpieczenstwa biologicznego upraw transgenicznych sa watpliwe a
biorac pod uwage trwatosé zmian spowodowanych stresem srodowiskowym kultury in vitro jawig sie,
jako alternatywa dla tworzenia bioréznorodnosci rolin uprawnych.

W tej dysertacji podjeto si¢ rozwigzania podobnego zagadnienia, chociaz na innym bardziej zasadnym
molekularnym poziomie. Zadeklarowanym jej celem bylo zbadanie wplywu transformacji i
regeneracji roslin w kulturach in vitro na indukcj¢ ich zmiennosci genomicznej. Obiektem badan byty
transformanty i regeneranty ogorka natomiast metoda identyfikujacg zmienno$¢ bylo
sekwencjonowanie genomu i jego bioinformatyczna analiza w odniesieniu do ustalonej linii
referencyjnej B10. Spodziewanym rezultatem miata by¢ analiza technik genomicznych, ustalenie
optymalnego sposobu pozyskania adnotowanego genomu, ocena udziatu stresu Srodowiskowego w
transgenezie i wskazanie postgpowania korzystnego dla tworzenia bioréznorodnosci wérod roslin
uprawnych na przykladzie ogorka.

Postep w genetyce roslin uprawnych notowany w ostatnim czasie wynika z coraz lepigj
zoptymalizowanych i o wysokiej rozdzielczosci technologii identyfikujacych polimorfizmy w
genomie, w tym technik opartych na mikromacierzy, a ostatnio, wysokowydajnego sekwencjonowania
DNA. Szybki rozwéj technologii sekwencjonowania i metod bioinformatycznych w ostatnich
dekadach spowodowal, ze poznano sekwencj¢ nukleotydowa DNA genomu wielu organizméw, jej
wstepny opis, ustalenie og6lnych praw rzadzacych genomami, poznanie zasad ewolucji genoméw oraz



poznanie zmiennosci miedzyosobniczej genoméw tego samego gatunku. Sekwencjonowanie catego
genomu wraz ze zmapowaniem struktur i rozkladem funkcjonalnych elementéw chromatyny wzdhuz
sekwencji genomu stanowi najbardziej kompletny opis indywidualnej zmiennosci genomowej.
Kompletna i dobrze opisana sekwencja genomu stanowi odpowiedni i wystarczajacy material
zrédlowy do badan genomicznych.

W rzeczywistosci jednak istnieje wiele komplikacji zwigzanych z sekwencjonowaniem genomu. Po
pierwsze, geny o szczeg6lnie duzym znaczeniu sg wysoce polimorficzne i maja wiele paralogéw, co
czyni je trudnymi w skladaniu w wigksze jednostki strukturalne. Po drugie, nie ma jednej prawdziwej
sekwencji dla gatunku z powodu indywidualnej zmiennosci genetycznej. Po trzecie, zasadniczo
niemozliwe jest sekwencjonowanie i skladanie wszystkich nukleotydéow w genomie ze wzgledu na
regiony heterochromatyny wokot centromerdw i telomerdw oraz inne regiony wysoce powtarzalnych
sekwencji, ktére nie sa zbyt dobrze scharakteryzowane nawet w juz dobrze poznanych genomach.

Po czwarte, zawsze bedzie obecny pewien poziom bledu w scharakteryzowanej sekwencji genomu, co
wynika z bledéw sekwencjonowania, jak i kolejnosci blokow sekwencji wynikajacych z
niedoskonatosci narzedzi stuzacych do ich skladania.

Pomimo to réwniez w tej pracy ustalono schemat postepowania wiodacy do pozyskania informacji o
organizacji genoméw somaklonalnych i transgenicznych typoéw ogorka. Wykorzystano platforme
illumina do resekwencjonowania tych genomow.

Informacje o schemacie postgpowania i metodzie uzytej w procesie sekwencjonowania, jakosci
sekwencji genomowej, metod weryfikacji tej, jakosci, opis algorytméw komputerowych do zlozenia
podzielonej sekwencji na coraz dtuzsze ciagi sekwencji ostatecznie umieszczonych na chromosomie,
opis i metody fazy obliczeniowej i fazy adnotacji i ostatecznie pozyskanie petnego opisu genomu jest
szeroko opisany w wielu materiatach zrédlowych a w tym w dotaczonych do dysertacji publikacjach
Autorki dysertacji i nadto podsumowany w samej dysertacji. Zaiste jest nie lada wyzwaniem
opracowanie sekwencji genomu wymagajacym gruntownej znajomosci genetyki molekularnej jak
rowniez sprawnego poruszania si¢ w bogatym asortymencie narzedzi bioinformatycznych.
Przytoczone w rozprawie informacje o technologiach bioinformatycznych a w tym wilasnych
osiggnieciach w tym zakresie zostaly krytycznie zanalizowane przez autork¢ dysertacji, co $wiadczy o
jej znakomitym przygotowaniu do podjetego celu badan.

W tej rozprawie doktorskiej positkujac si¢ materialem biologicznym w postaci dwoch odrgbnie
uzyskanych typow ogérka, z ktorych jeden jest wytworzony przez transgenez¢ a drugi przez
odréznicowanie komorkowe i regeneracje roéliny w kulturze in vitro, poddano ich genomy gruntowne;j
roznicowej analizie. Odniesienie wynikéw tej analizy do referencyjnej linii ogorka miato skutkowac
zdefiniowaniem udziatu procesu in vitro i transgenezy w potencjalnej bioréznorodnosci tych roslin.
Resekwencjonowanie genomow somaklonéw i transgenow i odniesienie wynikow do genomu
referencyjnej linii ogorka B10 stanowilo podstawe réznicowej analizy polimorfizméw. Miejsca
integracji taumatyny II w liniach transgenicznych okreslono przez mapowanie odczytéw do genomu
referencyjnego i do sekwencji wektora uzytego do transformacji.

W kazdej z trzech wyselekcjonowanych linii transgenicznych gen taumatyny wbudowat si¢ w innym
miejscu genomu. Ustalono, ze wszystkie trzy linie legitymujg si¢ zblizong liczba polimorfizméw oraz
zblizonym ich rozmieszczeniem. W pracy sugeruje sig, Ze niewielkie zréznicowanie w
polimorfizmach pomigdzy liniami transgenicznymi moze wynika¢ z podobienstwa w prowadzeniu
kultury in vitro wykorzystanej do regeneracji roslin w procesie transformacji.

Z trzech analizowanych linii somaklonalnych dwie roznia si¢ catkowita liczbg wytypowanych zmian
w genomie, ale ich rozmieszczenie jest zblizone. Interesujgcym jest, ze linia S3 o najwigkszej sposrod
pozostatych liczbie zmian w genomie, fenotypowo rézni si¢ najmniej w odniesieniu do linii
referencyjnej. Rozmieszczenie polimorfizméw w genomie tej linii rézni si¢ od tych
zidentyfikowanych w pozostalych dwoch liniach. Autorka dysertacji sugeruje, Ze za tg niespdjnosé
odpowiadajg inne warunki hodowli in vitro, linia S3 pochodzi z innego zdarzenia hodowlanego.
Nasuwa si¢ sugestia, ze ogdlnie przyjeta opinia o przypadkowosci zmian genomicznych w procesie in
vitro niekoniecznie jest prawdziwg, istnieje zwiazek, miedzy co najmniej rozmieszczeniem
polimorfizméw w genomie i blizej nieokreslonym parametrem hodowli in vitro.



Poréwnujgc liczbg¢ wytypowanych zmian w genomach linii transgenicznych i somaklonalnych
zauwaza si¢ nizszg ich wartos¢ w transformantach, pomimo, Ze do ich wytworzenia standardowo
stosuje sie proces regeneracji odroznicowanych komérek.

Autorka dysertacji wnioskuje, ,,ze zmiany w genomie roslin transgenicznych sa wynikiem poddania
ich etapowi regeneracji z zastosowaniem kultur in vitro, a nie samego procesu transformacji i
wprowadzenia do genomu transgenu”.

Z przedstawionych badaf wynika, ze w obu typach roslin najbardziej podatnymi na zmiany sa
migdzygenowe obszary chromatyny a najmniej kodujace obszary genomu. Nadto majac za podstawg
analize polimorfizméw przewidywana jest podobna zmienno$¢ na poziomie funkcjonalnym w obu
typach roslin. Podobiefistwo rozmieszczenia polimorfizméw w genomach obu typéw roslin ponownie
sktonito autorke dysertacji do wysunigcia wniosku o nadrzgdnym znaczeniu stresu hodowli in vitro w
zmianach genomicznych transformantow.

Reasumujac wyniki badan przedstawione w tej pracy nadaja jej odkrywczy charakter, dlatego, Zze na
poziomie genomu demonstruje stresogenny charakter etapu regeneracji w procesie transgenezy, ze
rozmiar zmian spowodowanych tym stresem jest niespodziewanie wigkszy niz wbudowanie transgenu
do genomu, Zze zmiany pochodzenia stresogennego sa dlugotrwate a w rezultacie tych ustalefi obawy
przed ryzykiem upraw GM sa nieuzasadnione.

Z pewnoscia wyniki badan precyzyjnie odnosza si¢ do postawionego celu: zjawisko somaklonalnej
wariacji moze by¢ zrodfem poszukiwanej przez hodowcéw rodlin uprawnych zmiennosci genetycznej.
Autorka nadmienia jednak, Ze brak jest zalezno$ci migdzy fenotypem roslin a liczbg polimorfizmow
genomowych.

Z obowiazku czytelnika i recenzenta i tylko w odniesieniu do bioréznorodnosci doda¢ nalezy, ze od
niedawna rozwijana technologia OLIGO (ODN) oparta o indukcj¢ zmian epigenetycznych jawi sig
réwniez, jako obiecujaca dla zwigkszenia oczekiwanej zmiennosci roslin uprawnych (BMC Plant Biol
14, 261, 2014; Front. Plant. Sci., 8, 755, 2017). Technologia nie ma jak dotychczas tak
zaawansowanych badan genomicznych jak te przedstawione w tej pracy.

Reasumujgc, oceniana rozprawa doktorska sklada si¢ z czgsci opisowej i dokumentacyjnej. W czgsci
opisowej podsumowano dotychczasowy stan wiedzy na temat metod dywersyfikacji genetycznej
roslin wyodrebniajac te, ktére stanowig przedmiot badan oraz metod sekwencjonowania kwaséw
nukleinowych i narzedzi bioinformatycznych stuzgcych do ich analizy a w tym do ich identyfikacji i
okreslenia potencjalnej funkcji.

Na szczeg6lne podkreslenie zastuguje precyzyjna selekcja informacji literaturowych, autorka zwraca
uwage i bardzo dokladnie opisuje tylko te obszary wiedzy i te elementy postgpowania
eksperymentalnego, ktore dalej, juz we wlasnych doswiadczeniach bgda podejmowane i analizowane.
Zarysowujac ogolny obraz procesu sekwencjonowania, skfadania i identyfikacji sekwencji DNA w
wykorzystania do zrozumienia adaptacyjnej zmiennosci roélin przekonuje o swojej glebokiej wiedzy i
umiejetnosci postugiwania sig ciagle dostosowywanymi technikami i narzedziami badawczymi.

Szczegdlnego podkreslenia wymaga analityczne rozpatrzenie opisanych w literaturze mozliwych
sposobow efektywnego skladania odczytéw DNA i adnotacji uzyskanych sekwencji. Rezultatem tej
analizy stalo si¢ opracowanie referencyjnej sekwencji genomu ogérka i odniesienie do niej dwoch
nowych indywidualnych genoméw, somaklonalnego i transgenicznego. Kazdy etap tego réznicowego
postgpowania jest syntetycznie opisany. Ztozonosé postgpowania bioinformatycznego i ogromna ilos¢
rozmaitych programéw i metod zwykle opatrzonych skrétami jak réwniez pewna swoistosé
nazewnicza jest, co prawda zalecana, ale tez sprawia niemala trudno$¢ w odbiorze tej pracy.

Najistotniejszg czescig pracy stanowigca réwniez jej cel bylo poréwnanie zréznicowania genetycznego
trzech typéw roslin, a w tym linii genetycznie zmodyfikowanych, linii z odréznicowanej hodowli
komoérkowej i zregenerowanych, ktorych zmiennos¢ genetyczng odniesiono do linii referencyjnej. W
czesci dokumentacyjnej na wstepie szczegblowo i krytycznie scharakteryzowano narzedzia i
metodyke sekwencjonowania genomu, weryfikacji sekwencji i analizy bioinformatycznej, co
przekonuje nie tylko o umiejetnosci doktorantki postugiwania si¢ nowymi technologiami, ale przede



wszystkim nie pozostawia watpliwosci, ze prezentowane wyniki badan w istocie odzwierciedlajg
rzeczywista organizacj¢ genomu analizowanych linii ogorka. W szczegolnosci podkreslenia wymaga
staranno$¢ w uzyskaniu i opisie sekwencji genomu referencyjnego ogorka kluczowego dla analizy
porownawczej zdywersyfikowanych genomow.

Najwazniejszym pierwszym osiggnieciem tej pracy jest wniosek, ze uprawa in vitro jest procesem
stresogennym indukujacym zmiany genomiczne w roélinach w poréwnaniu do rolin kontrolnych.
Drugim waznym wnioskiem jest, Zze stres spowodowany uprawag roslin w kulturze in vitro jest
glownym czynnikiem wplywajacym na rdznice genomiczne roslin GM i roélin niezmodyfikowanych
genetycznie

Trzecim zasadnym wnioskiem wynikajacym z badan jest, Zze stres srodowiskowy powoduje znacznie
wiecej zmian genomicznych niz transgeneza. Intrygujacym jest, ze chociaz transgeny wbudowuja si¢
w rozne miejsca genomu to ilosciowe réznice polimorfizméw pomigdzy nimi sg relatywnie niewielkie
i w odniesieniu do genoméw z kultur in vitro zdecydowanie mniejsze ilosciowo. Sugeruje to, ze
implementacja transgenu zmniejsza wrazliwos¢ genomu na dalsze jego zmiany lub, Ze segreganty
majace sumaryczne zmiany, czyli inkorporowany transgen i zmiany charakterystyczne dla hodowli in
vitro sg letalne. Wydaje sie, ze lepszym odniesieniem dla roslin transgenicznych bylyby negatywne
segreganty pochodzace z odrgbnego zdarzenia transformacyjnego.

Czwartym wnioskiem jest, ze stres Srodowiskowy jest trwaly w pokoleniach. Ten wniosek moze
budzi¢ emocje, bowiem rosliny uprawiane na polach sg nieuchronnie poddawane réznym stresom
$rodowiskowym a zatem zmianom genomicznym i chociaz strategie nowoczesnego rolnictwa staraja
si¢ minimalizowa¢ niepozadane bodZce, to jednak wiele czynnikéw pozostaje nieprzewidywalnych.
Czy doktorantka jest w stanie odpowiedzie¢ na pytanie jak dtugi w pokoleniach jest okres ,,pamigci”
stresu srodowiskowego?

Kolejnym waznym wnioskiem jest ten, ze wbrew silnej opozycji, co do rozwoju upraw GM, wyniki w
ostatnim czasie prowadzonych intensywnych badafi na podobiefistwo tych przedstawionych w tej
pracy przekonuja o braku ryzyka w uprawie roslin GM.

Zgromadzony przez doktorantk¢ material eksperymentalny stanowi bogate zrédio informacji o
zréznicowaniu genetycznym wystepujacym w naturalnych populacjach roslin i zwigzanym z procesem
adaptacji $rodowiskowej. Bedac w posiadaniu tak unikalnego materiatu eksperymentalnego
spodziewanym jest, ze dalszy rozwdj badan genomicznych ogdrka bedzie réwnie dynamiczny jak
dotychczas.

W konkluzji pragne stwierdzi¢, ze recenzowana rozprawa jest o wysokiej wartosci poznawczej. Na
podstawie powyzszego zwracam si¢ do Rady Instytutu Nauk Ogrodniczych SGGW z prosba o
dopuszczenie Pani mgr inz. Agnieszki Skarzynskiej do dalszych etapéw przewodu doktorskiego.

Jan Szopa - Skorkowski " ( Wroctaw 12 kwietnia 2022
o

Jun 7Y



Rada Instytutu Nauk Ogrodniczych
SGGW 12 kwietnia 2022

Whioskuj¢ o przyznanie stosowne] nagrody Pani mgr inz. Agnieszce Skarzynskiej majac za

podstawe odkrywczy charakter rozprawy doktorskiej, ktorej wyniki zostaly opublikowane w
specjalistycznych czasopismach z listy filadelfijskiej. Przedstawiona w pracy dokumentacja
przekonuje o nadrzednym znaczeniu stresu sSrodowiskowego w modyfikacji genomu
rewolucjonizujgc dotychczasowy poglad na temat transgenezy i ryzyka uwolnienia GMO do

srodowiska.

Jan Szopa-Skorkowski
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