INSTYTUT GENETYKI ROSLIN
POLSKIEJ AKADEMII NAUK

A
&

)
=

Strzeszynska 34, 60-479 Poznan

Tel. centrala: 61 6550200, sekretariat: 61 6550255  E-mail: office@igr.poznan.pl  www.igr.poznan.pl
NIP: 7811621455  REGON: 000326204 BDO: 000017736

Poznan, 18 wrze$nia 2023 r.
Prof. dr hab. Tomasz Pniewski
Zaktad Biotechnologii Roslin
Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk
Strzeszynska 34, 60-479 Poznan

Recenzja rozprawy doktorskiej Pani magister inz. Arniki Przybylskiej
pt. ,Mechanizmy obronne kukurydzy zwyezajnej (Zea mays L.)

zainfekowanej nicieniem Meloidogyne arenaria”.

Praca doktorska Pani magister inz. Arniki Przybylskiej zostata wykonana w Zaktadzie
Biologii Molekularnej i Biotechnologii Instytutu Ochrony Roglin — Panstwowy Instytut
Badawczy, w Poznaniu, pod kierunkiem Pani promotor, dr hab. Aleksandry Obrepalskiej-
Stgplowskiej, prof. IOR-PIB. Przedmiotem badan Pani Arniki Przybylskiej byly wybrane
elementy odpowiedzi roslin kukurydzy na infekcje nicieniem Meloidogyne arenaria czyli
guzakiem arachidowym. Nicien ten nalezy do guzakéw korzeniowych, jednej
z najwazniejszych rodzin nicieni — pasozytéw roslin, szkodnikow upraw o istotnym znaczeniu
gospodarczym na catym $wiecie. Z kolei kukurydza nalezy do trzech najwazniejszych globalnie
zb6z, ktorego areal gwaltownie rosnie takze w Polsce. Kukurydza jest wszechstronnie
wykorzystywana - jako podstawa réznego rodzaju produktow zywnosciowych, pasza, surowiec
energetyczny i przemystowy. Poznanie interakcji pomiedzy kukurydza i jej patogenami,
pasozytami i szkodnikami oprocz aspektu naukowego, ma zatem istotne znaczenie utylitarne.
W tym $wietle, zadanie, ktérego podjeta sie Pani Arnika Przybylska jest ambitne, bardzo wazne
i aktualne. Kukurydza jest jednym z wazniejszych zywicieli guzaka arachidowego, ktory z kolei
jest jednym z bardziej istotnych szkodnikéw tej rosliny uprawnej. Jednakze ich interakcja,

w tym kluczowe wezesne etapy infekeji, sa dotychezas stabo poznane. Ponadto, jak stusznie



Doktorantka zauwazyla, postgpujace ocieplenie klimatu moze skutkowa¢ inwazja M. arenaria
na uprawy kukurydzy w krajach o klimacie dotychczas umiarkowanym.

Praca doktorska zostala wykonana w ramach realizacji trzech projektow naukowych:
1) projektu Preludium 7 Narodowego Centrum Nauki, nr 2014/13/N/NZ9/00703, pt.
»ldentyfikacja bialek i reakeji obronnych indukowanych w kukurydzy (Zea mays) w wyniku
infekcji nicieniem Meloidogyne arenaria”; 2) projektu Epic-XS jako czeéci europejskiego
programu Horyzont 2020, pt. ,,Proteomic profile of root-knot nematode Meloidogyne arenaria
and its monocotyledonous host, maize (Zea mays) during compatible plant — nematode
interactions” 1 3) projektu MNiSW BIOTECH-01, a uzyskane wyniki badan zostaly
opublikowane. Na szczegdlne uznanie zastuguje wykonanie badan m. in. w ramach projektu
Preludium kierowanego bezposrednio przez Doktorantke, a takze rozprawa w formie az pieciu
publikacji, w tym czterech oryginalnych i jednej przegladowej, w uznanych
mi¢dzynarodowych czasopismach naukowych o fgcznym IF = 13,415: Plant and Soil,
Physiological and Molecular Plant Pathology, Molecular Biology Reports oraz w repozytorium
bioRxiv. We wszystkich publikacjach Pani Arnika Przybylska jest wiodacg autorka,
a w Publikacji nr 3 takze korespondencyjna. Jej udzial we wszystkich pracach byl najwigkszy
i wynosit 60% w trzech z nich, raz 70% i raz 55%. Doktorantka wspoltworzyta ogolng
koncepcj¢ badan i hipotezy badawcze, planowala i wykonywata do$wiadczenia i analizy,
opracowywata wyniki i wspolredagowata manuskrypty. Wskazuje to zaréwno na bardzo dobre
przygotowanie i wykonanie badan przez Doktorantke i $wiadezy o Jej walorach jako
kandydatki do stopnia naukowego doktora, jak tez obrazuje znakomity mentoring Pani
promotor i wsparcie kierowanego przez Nig zespolu badawczego. Opublikowanie wynikow
badan w recenzowanych i cytowanych juz ponad 20-krotnie artykutach samo w sobie oznacza
ich uznanie przez spolecznos¢ naukowa. Z tego powodu recenzja bedzie dotyczy¢ glownie
samej rozprawy, jednakze z nawigzaniem do kolejnych publikacji.

Rozprawa doktorska Pani Arniki Przybylskiej sktada si¢ z dwdch czesei. Pierwsza z nich,
»radycyjna” czy opisowa, jest w istocie kompendium drugiej czgsei, tj. zestawu publikacii.
Publikacje stanowigce rozprawe doktorskg sg catkowicie spdjne tematycznie i stanowig tez
doskonaty przykiad rozwoju koncepcji naukowej i warsztatu badawczego. Cykl artykutow
rozpoczyna si¢ od pracy przeglagdowej, gdzie przedstawiony jest aktualny stan wiedzy nt.
oddziatywan nicieni z rodzaju Meloidogyne z rolinami dwu- i jednolisciennymi. Kolejne dwie
publikacje dotyczg wstgpnych badan nad okresleniem zmian w ekspresji wybranych gendéw

kukurydzy pod wplywem infekeji nicieniem, natomiast nastepne sg obszernymi artykutami



dotyczgeymi identyfikacji potencjalnego biatka efektorowego M. arenaria i jego oddziatywan
z biatkami roslinnymi (Publikacja nr 4) oraz zmian w proteomie kukurydzy (Publikacja nr 5).

Rozprawa jest napisana bardzo dobrym i komunikatywnym jezykiem, a do tego jasno,
precyzyjnie i zwigzle. Wprowadzenie do tematyki badawczej jest w zasadzie obszernym
streszcezeniem pierwszej publikacji o charakterze przegladowym. Ilustruje ono z jednej strony
gruntowng wiedz¢ Doktorantki w literaturze przedmiotu, z drugiej pozwala nawet
niespecjaliscie na poznanie podstaw opisywanych zjawisk i orientacje w zakresie opisywanych
badan. Postawione na tej podstawie trafne hipotezy badawcze mogg wydawaé si¢ nieco ogdlne,
co jednak jest zrozumiale zwazywszy na w duzej mierze pionierski etap badai w odniesieniu
do omawianej tematyki badawczej. Stuzgce weryfikacji hipotez cele pracy sg natomiast
sformutowane bardzo precyzyjnie.

Badania i analizy zostaly zrealizowane na dwach podatnych i dwéch tolerancyjnych na
infekej¢ M. arenaria odmianach kukurydzy, przy uzyciu szerokiego spektrum nowoczesnych
metod, szczegdlowo opisanych w poszcezegdlnych publikacjach, ale tez WYCZETpujgco
omowionych w tradyeyjnej czgsei rozprawy. Z najwazniejszych metod tzw. mokrych, mozna
wymieni¢: analiz¢ ekspresji genéw na etapie transkrypcji za pomocg PCR w czasie
rzeczywistym lub kropelkowego PCR; analize oddziatywan biatek w drozdzowym systemie
dwuhybrydowym i ko-immunoprecypitacji in planta oraz lokalizacje biatek w komérkach
rodlinnych z wykorzystaniem biatka zielonej fluorescencji (GFP), co z kolei wymagato
zastosowania metod klonowania i rekombinacji DNA oraz ekspresji przejsciowej w roslinie
modelowej Nicotiana benthamiana; przygotowanie prob i analizg proteomu korzeni kukurydzy
z wykorzystaniem spektrometrii mas. Powyzsza metodyka zostata wsparta znaczacym
zestawem narzgdzi bioinformatycznych i analizg statystyczng. Stwierdzam z catkowitym
przekonaniem, ze zastosowana kompleksowa metodologia wraz z precyzyjnym zaplanowaniem
1 wykonaniem badan i analiz umozliwila pelne osiggnigeie zatozonych celdow, co jest opisane
w kolejnych publikacjach i obszernie streszczone w opisowej czgsci rozprawy. Stad ponizsze
uwagi majq raczej charakter komentarzy lub tematéw do doprecyzowania lub dyskusji.

Jak wspomniano wyzej, dwie pierwsze publikacje oryginalne dotyczg zmian w ekspresji
(na poziomie transkrypcji) genéw uczestniczacych w odpowiedzi na infekcje larwami
inwazyjnymi nicienia, wybranych na podstawie danych literaturowych. Publikacja nr 2 dotyczy
genow kodujgcych wybrane biatka uczestniczace w odpowiedzi na atak patogenéw — biatka
PR-1, -3, -4, -5 i -10 oraz enzymy oksydoredukcyjne, w tym zwigzane z generowaniem
i unieszkodliwianiem reaktywnych form tlenu (tzw. ROS), natomiast publikacja nr 3 dotyczy

wybranych czynnikow uczestniczacych w 0golnej ekspresji genow: czynnika transkrypcyjnego
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WRKYS53 i czynnikow elongacyjnych EFla i EF1b oraz wybranych genow biatek zwigzanych
ze $ciang komoérkowa: biatka bogatego w glicyng wigzacego RNA (GRP) i poligalakturonazy
(PG). Wedhug uzyskanych wynikéw, po poczatkowej supresji (24 hpi), geny bialek PR sg
aktywowane ok. 3 dpi, po czym ponownie — ok. 7 dpi, spada poziom ich ekspresji. Taki
przebieg ekspresji wskazuje na udzial szlakéw sygnalowych kwasu salicylowego (SA)
i jasmonowego (JA) w odpowiedzi na infekejg larwami inwazyjnymi M. arenaria, jakkolwiek
samych analiz tych czgsteczek sygnalowych nie wykonano (czego recenzentowi nieco
brakowato). Doprecyzowania wymagatoby jednak stwierdzenie o roli geno6w PR na wezesnym
etapie tej odpowiedzi, gdyz poczatkowo jest obserwowany wlasnie spadek ich ekspresji. By¢
moze wezesha odpowiedz obejmuje procesy w czasie 3 dpi, a te obserwowane 24 hpi rozumiane
sq jako bardzo wezesna odpowiedz. Ciekawe jest takze zjawisko supresji gendw PR na tym
bardzo wezesnym etapie infekcji, w zwigzku z czym powstaje pytanie o prawdopodobng jego
przyczyne i/lub sens biologiczny. Ekspresja (transkrypcja) pozostatych badanych genow jest
bardziej ztozona. W niektérych przypadkach zmienia si¢ podobnie jak w przypadku genéw PR
(katalaza, transferaza S-glutationowa), ale w przypadku pozostatych oksydoreduktaz mozna
zauwazy¢ nieco odmienny przebieg ekspresji, np. dla peroksydazy czy lipooksygenazy lub
wyraznie inny w przypadku WRKY, EF1, GRP i PG, zalezny ponadto od organu, {j. korzeni
lub lisci, czy punktu czasowego. W najwigkszym stopniu réznice w ekspresji badanych genéw
zalezg od odmiany, przy czym zdaniem recenzenta, roznice te nie pokrywajg si¢ z podzialem
na odmiany wrazliwe i tolerancyjne wzgledem M. arenaria. W zaleznosci od organu i punktu
czasowego wg podobnego schematu réznily si¢ odmiany nominalnie wrazliwe, tj. PR39F58
i Tasty Sweet (TS) oraz tolerancyjne PR39A98 i Multitop w odniesieniu do np. WRKY, EF1,
PG, ale tez lipooksygenazy czy dysmutazy. Podobny przebieg ekspresji poszczegdlnych genow
moégt wystepowaé u odmiany wrazliwej i tolerancyjnej, tj. u pary odmian PR39 lub TS
i Multitop. Wydaje sie zatem, Ze réznice w podatnosci odmian na infekcje M. arenaria zalezg
takze od innych czynnikéw i procesow, niz tylko aktywnos¢ gendw szlaku SA i JA oraz genow
kodujacych enzymy zwigzane z tworzeniem/dezaktywacja ROS czy biatek zwigzanych ze
$ciang komorkowa w czasie do 7 dpi, by¢ moze jeszcze przed infekcjg i/lub na pozniejszym jej
ctapie. Wigze si¢ z tym kwestia istotnosci roznic w ekspresji genow pomigdzy odmianami, co
zostalo stwierdzone we Wnioskach koncowych rozprawy, jakkolwiek w publikacjach 2 i 3
przedstawione sg istotne roznice w ekspresji genow tylko u roélin infekowanych w poréwnaniu
z kontrolnymi, oddzielnie dla kazdej odmiany. Wniosek o aktywacji szlakow sygnatowych SA
i JA jest stuszny, ale nie jest wykluczone, ze obraz wczesnej odpowiedzi na infekcjg M.

arenaria bylby pelniejszy po analizie PCA lub korelacji ekspresji wybranych genow,
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jakkolwiek i taka analiza mogtaby by¢ jedynie przyblizona, z uwagi na badanie ekspresji tylko
wybranych genéw, co wynikalo z oczywistych ograniczen projektu. Czy zatem zdaniem
Doktorantki zasadne bytoby rozszerzenie badan ekspresji gendw, w tym zwigkszenie zakresu
badanych genéw, o ile nie analizy transkryptomiczne? Czy tez nie ma takiej potrzeby, gdyz
uzyskane w kolejnych badanych dane dot. ekspresji zidentyfikowanych genéw bialek
oddziatujacych z biatkiem efektorowym nicienia oraz dane proteomiczne mozna uznaé za
wystarczajgce?

W dalszych badaniach Pani Arnika Przybylska skupila sie na identyfikacji potencjalnego
bialka efektorowego M. aremaria i jego interakcji z biatkami kukurydzy oraz zmian w
proteomie. Publikacje zawierajgce wyniki tych badan nalezy uznaé za najbardziej
kompleksowe i najwazniejsze w cyklu. Biegle postugujac si¢ narzedziami bioinformatycznymi
1 korzystajgc z baz danych wytypowata biatko MaMsp4, potwierdzita jego ekspresje w larwach
inwazyjnych J2 oraz opracowata jego wstgpny model strukturalny. Co moze nawet wazniejsze,
wykorzystujge drozdzowy system dwuhybrydowy i ko-immunoprecypitacj¢ in planta wraz.
z ckspresjg przejsciowy, potwierdzita jego interakcj¢ z szescioma biatkami najbardziej
wrazliwe) odmiany kukurydzy PR39AFS8, w tym enzymami zwigzanymi z modyfikacjq $ciany
komorkowej - beta-galaktozydazy 11, pektynoesterazy i poligalakturonazy, a takze enzymami
zwigzanymi z reakcjg obronng: dekarboksylazg S-adenozylometioniny 2, zapoczatkowujaca
syntez¢ poliamin i cytydylotransferaza fosfoetanoloaminy uczestniczaca w przebudowie
lipidow blon, a posrednio w detekeji i transdukeji sygnatow stresowych oraz z jeszcze jednym
biatkiem o nieznanej funkcji. Nastepnie Doktorantka stwierdzita ko-lokalizacje MaMsp4 i ww.
bialek w apoplascie badZ cytoplazmie lub obu tych przedziatach komérkowych. W kolejnym
etapie, zbadala ekspresjg genéw kodujgeych zidentyfikowane biatka w korzeniach i lidciach.
Ekspresja genow bialek zwigzanych z reakcja obronna, zaréwno w korzeniach jak i lisciach,
przebiegala podobnie jak dla wezesniej zbadanych genéw biatek PR, tj. z maksimum w 3 dpi.
Ekspresja nieznanego biatka przebiegala w pewnym stopniu podobnie jak biatek zwigzanych
z obronnoscig w przypadku lisci, ale podobnie jak enzyméw zwigzanych ze sciang komérkowa
w przypadku korzeni. Natomiast ekspresja genéw ww. enzyméw w korzeniach, po
poczatkowym wzroscie, stopniowo spadata. Na podstawie uzyskanych wynikéw Doktorantka,
wykorzystujgc m. in. kolejne narzedzie bioinformatyczne STRING, zaproponowala
mechanizm reakcji obronnej, wg ktdrego centralne miejsce zajmuje S-adenozylometionina,
bgdgca bezposrednim lub posrednim substratem ww. enzyméw zwigzanych z reakcjg obronng,
a ktorych ekspresja podlega supresji wskutek dziatania biatka MaMsp4. Natomiast w

odniesieniu do enzyméw modyfikujgcych $ciane komorkowa, o ile poczatkowy wzrost
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transkrypeji (i prawdopodobnie aktywnosci enzymatycznej) wskutek infekeji jest zrozumiaty,
gdyz prowadzgcy do powstania komorek olbrzymich, gdzie bytujg nicienie, mniej oczywisty
wydaje si¢ postepujacy spadek ekspresji tych genow. Czy nalezatoby rozumieg, ze dla rozwoju
pasozyta wystarczajgca jest modyfikacja czy tez rozluznienie $ciany komorkowej na bardzo
wezesnym etapie infekeji, gdyz umozliwiajgce wzrost objetosciowy komorek? Dane uzyskane
w powyzszych badaniach i opisane w publikacji nr 4 znacznie poszerzajg wiedzg nt. interakcji
M. arenaria i kukurydzy, ale tez implikujg ewentualne dalsze badania. Jakkolwiek stwierdzona
zostata interakcja in planta MaMsp4 i ww. biatek kukurydzy oraz ich lokalizacja komérkowa,
analizy te byly wykonane oddzielnie. Czy nie byloby zatem zasadne zbadanie lokalizacji
komérkowej komplekséw MaMsp4 z biatkami roslinnymi, ewentualnie przy uzyciu technik
o wyzszej rozdzielczosci, np. immunocytochemicznych? Podobnie, poniewaz powyzsze
badania byly wykonane na odmianie kukurydzy podatnej na infekcjg, czy nie bylyby wskazane
analogiczne badania na odmianie tolerancyjnej, tak aby moc potencjalnie okresli¢
oddziatywania niekompatybilne i nastgpnie biatka/ geny warunkujace odporno$¢ na M.
arenaria? Ponadto, czy potencjalne przyszle badania nie powinny w wickszym stopniu
uwzglednia¢ analiz biochemicznych i metabolicznych, w tym fitohormonow i czgsteczek
sygnatowych, sktadu $ciany komorkowej, fizjologii roslin?

Ostatnig z prac wchodzacych w sklad rozprawy jest publikacja nr 5, dotyczaca badan
proteomu podatnej odmiany kukurydzy PR39AFS58 pod wplywem infekcji nicieniem. Praca ma
zatem charakter bioinformatyczny, jakkolwiek wymagata precyzyjnego przygotowania prob
biatkowych i ich analizy z wykorzystaniem spektrometrii mas, wykonanej we wspotpracy
miedzynarodowej. Sposréd biatek o statystycznie istotnej zroznicowanej ekspresji (DEPs) Pani
Arnika Przybylska zidentyfikowata po blisko 30 biatek, ktorych ekspresja podlegata supresji
na bardzo wezesnym (24 hpi) i wezesnym (3 dpi) etapie infekcji oraz odpowiednio 95 i 40
bialek, ktorych ekspresja byla zwigkszona. Adnotacja z wykorzystaniem narzgdzi i baz danych
GO i KAAS umozliwita w jednej i drugiej grupie identyfikacj¢ biatek o roznych funkcjach,
w tym modyfikujacych $ciane komérkows i zwigzanych z metabolizmem fenylopropanoidow,
uczestniczacych w transdukeji sygnatu i w reakejach na stresy. Oprocz nowych danych, analiza
proteomu potwierdzita wezesniejsze wyniki dot. ekspresji gendw, m. in. zwigzanych z
generowaniem/detoksyfikacja ROS. Natomiast za najwazniejszy tej analizy wynik mozna
uznaé identyfikacje biatek odpowiedzialnych za biosyntezg S-adenozylometioniny, a przez to
potwierdzenie istotnej roli SAM w odpowiedzi na infekeje M. arenaria. Uzyskane dane z
pewnosciag mogg stanowi¢ podstawe dalszych badan. Czy zdaniem Doktorantki mozna je

wykorzystaé¢ do identyfikacji odpowiednich genéw i analizy ich ekspresji, zamiast np. analiz
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transkryptomu? Czy zasadne byloby wykonanie analizy proteomu w odniesieniu do odmiany
odpornej, np. Multitop, tak aby wraz z innymi badaniami (np. interakcji MaMsp4) ewentualnie
wskaza¢ kluczowe geny/biatka determinujgce odpornosé¢ kukurydzy na M. arenaria?
Podsumowujgc, wyniki badan Pani magister inz. Arniki Przybylskiej stanowig istotny
krok w kierunku poznania mechanizméw odpornosci kukurydzy na M. arenaria, a posrednio
tez w odniesieniu do innych zb6z i nicieni — pasozytéw roslin. Stanowig jednoczesnie solidng
podstawg kolejnych badan zarowno o charakterze podstawowym, jak i aplikacyjnym, ktore sie
nasuwajg i ktorych recenzent gorgco zyczy. Zatem niezaleznie od kontynuacji badan, w jakim
kierunku, zdaniem Doktorantki mogloby pojs¢ wyzej wspomniane zastosowanie praktyczne
uzyskanych i zaktadanych wynikéw? Czy w kierunku opracowania markeréw molekularnych
do nowoczesnej hodowli odmian odpornych, czy raczej w strong diagnostyki infekcji i
ewentualnej ochrony roslin, czy moze, po identyfikacji odpowiednich genéw, w strone
cisgenezy bgdz wyciszania genéw i innych modyfikacji genetycznych, pod warunkiem

przyjecia rozwigzan prawnych dla tych prac?

Kornczge, warto jednoczesnie powtorzy¢ i podkresli¢, ze niezaleznie od wysokiej
wartosci naukowej oraz precyzyjnej i kompleksowej metodologii, rozprawa jest bardzo dobrze
napisana, ktérg czyta si¢ wrecz z przyjemnoseia. Jednakze i w niej znajdujg sic drobne
niescistoscei, ktore z obowigzku nalezy wskazaé. Po pierwsze, tytul wydaje sie nieco ogélny,
gdyz mowi o mechanizmach obronnych, ktére obejmujg szereg wielopoziomowych procesow,
a wykonane badania dotyczyly w rzeczywistosei proceséw na poziomie $cisle molekularnym:
transkrypeji genow, interakeji biatek i zmian proteomu. Niektére sformutowania w rozprawie
sq zrozumiale, ale niezbyt trafne, tak jak np. wyciszenie genéw (np. str. 19), w odniesieniu do
supresji. Wyciszanie genéw najczgéciej rozumiane jest jako proces, w ktérym
potranskrypcyjnie dochodzi do degradacji mRNA, a supresja jest raczej pre-transkrypcyjnym
procesem regulacji ekspresji zaleznym od transdukeji sygnatu i czynnikéw transkrypeyjnych.
Innym przyktadem jest uzycie terminu ,,hodowanych”, podczas kontekst wskazuje wyraznie na
uprawy roflin (str. 9). W kilku miejscach brakuje wyjasnien skrotow jak np. HA
(najprawdopodobniej chodzi o hemaglutyning, str. 16) czy ET (ethylene tract, str. 19) albo
przykladow np. glikoprotein sciany komérkowej typu ekstensyna lub ekspansyna (str. 10).
Natomiast dostownie pojedyncze sg drobne bledy literowe (np. ,,lable” zamiast , label”, str. 17)
czy skrotowo - zargonowe sformulowania (np. “Biatka (...) byly filtrowane przy uzyciu
parametrow p-value (...) i log2 fold change (...)” — na str. 18. Jest tez kwestia stosowania

terminu ,,ekspresja genow”, ktora jest pojeciem szerokim i wielopoziomowym, jako synonimu
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transkrypcji. Recenzent zdaje sobie jednak sprawe z powszechno$ci wymiennego stosowania
obu terminéw i osamotnienia pod wzgledem tradycyjnego rozumienia obu terminéw. Jednakze
jak juz wspomniano, kwestie jezykowe majg w rozprawie marginalne znaczenie, a generalnie

rozprawa jest przyktadem dbatosei o jgzyk naukowy i zarazem komunikatywny.

Whiosek koncowy

W swietle przedstawionej powyzej, pozytywnej oceny, rozprawa doktorska Pani magister
inz. Arniki Przybylskiej spetnia wymogi art. 14 ust. 2 pkt. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o
stopniach i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. z 2017 r., poz.
1789) w zwigzku z art. 179 ust. I ustawy z dnia 3 lipca 2018 r. Przepisy wprowadzajgce ustawe
- Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2018 r., poz. 1669 z pézn. zm.), a stopien
doktora moze by¢ nadany w dziedzinie i dyscyplinie okre$lonej w przepisach wydanych na
podstawie art. 5 ust. 3 tej ustawy. Zatem wnioskuj¢ do Rady Naukowej IOR-PIB o dalsze
procedowanie przewodu doktorskiego.

Zarazem malezy podkresli¢ decydujgca i w znacznym stopniu samodzielng role
Doktorantki w opracowaniu koncepcji i hipotez badawczych, realizacji badan i opublikowaniu
ich wynikéw. Prezentowana rozprawa i publikacje wchodzace w jej skiad tworza podstawy
wiedzy nt. oddziatywan kukurydzy i M. arenaria na poziomie molekularnym. Niezaleznie od
potwierdzenia roli szlakéw kwasu salicylowego i jasmonowego oraz zmian proteomu w
odpowiedzi na infekcjg, Pani Arnice Przybylskiej udato si¢ zidentyfikowaé biatko efektorowe
nicienia, udowodni¢ jego interakcje z bialkami rodlinnymi oraz wykazaé szczegollng role S-
adenozynometioniny w odpowiedzi na infekcje. Uzyskane wyniki otwierajg jednoczes$nie
szerokie mozliwosci dalszych badan, a w dalszej perspektywie ich zastosowania praktycznego.
Pani Arnika Przybylska udowodnita dojrzatosé naukowa, poczynajgc od uzyskania srodkéw na
badania, poprzez wykonanie kompleksowych i precyzyjnych do$wiadezen i analiz do
uzyskania i opracowania wysokiej jakosci wynikéw i ich publikacji. Biorge powyzsze pod

uwage wnosz¢ do Rady Naukowej IOR-PIB o wyréznienie rozprawy doktorskiej Pani magister

Www/

Tomasz Pniewski

inz. Arniki Przybylskiej.



