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H1. Piasecka A#, Sawikowska A#

-  P*. (2017). Drought-related secondary 
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Journal 2017; 89: 898 913; https://doi.org/10.1111/tpj.13430 

F2017= 5.901; MNiSW2017=45; MNiSW2024= 140; C=67 
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analizie uzyskanych danych, interpretacji danych (wraz z autorem korespondencyjnym), 

 manuskryptu, redagowaniu i poprawie ostatecznej wersji 
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https://doi.org/10.3390/ijms21176032;  

IF2019=4.556; MNiSW2019=140 pkt; MNiSW2024=140 pkt; C=4 
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manuskryptu (wraz z autorem korespondencyjnym). 

 

H3. Sawikowska A, Piasecka A, Kachlicki P, Krajewski P*. Separation of Chromatographic 

Co-Eluted Compounds by Clustering and by Functional Data Analysis. Metabolites 2021 11(4): 

214;  https://doi.org/10.3390/metabo11040214; 

IF2020=4.097; MNiSW2020=100 pkt; MNiSW2024=100 pkt; C=2 

e
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IF2018=4.183; MNiSW2018=30 pkt; MNiSW2024=140 pkt; C=60 

autorem korespondencyjnym), zebraniu i przeanalizowaniu materi

manuskryptu oraz przygotowaniu ilustracji, redagowaniu i poprawie ostatecznej wersji 

manuskryptu (wraz z autorem korespondencyjnym). 
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Elements of Response to Fusarium culmorum in the Grass Family. Cells 2022; 11(20): 3213; 

https://doi.org/10.3390/cells11203213 

F2021= 7.666; MNiSW2021=140 pkt; MNiSW2024=140 pkt; C=1 
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H6. Piasecka A*, Sawikowska A, Jedrzejczak- -Bednarek M, Bednarek P. 

Targeted and Untargeted Metabolomic Analyses Reveal Organ Specificity of Specialized 

Metabolites in the Model Grass Brachypodium distachyon. Molecules 2022; 27(18): 5956; 

https://doi.org/10.3390/molecules27185956 

IF2021= 4.927; MNiSW2021=100 pkt; MNiSW2024=140 pkt; C=1 

analizie uzyskanych danych, interpretacji danych (wraz z autorem korespondencyjnym), 

napisa

manuskryptu (wraz z autorem korespondencyjnym). 

 

H7. Piasecka A, Song B, Dahms E, Sakakibara H, Gan 

 P, Tsiantis M, Garrido-Oter R, Fukushima K, Schulze-

Lefert P, Laurent S, Bednarek P, Tsuda K.* Gene expression evolution in pattern-triggered 

immunity within Arabidopsis thaliana and across Brassicaceae species. Plant Cell 2021; 33, 

1863-1887; doi:10.1093/plcell/koab073; 

IF2020=11.277; MNiSW2020=200; MNiSW2024=200; C=21 

metabolomicznych (wraz z autorem korespondencyjnym), opracowaniu metodyki badawczej, 
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H8. Czerniawski P, Piasecka A, Bednarek P*. Evolutionary changes in the glucosinolate 

biosynthetic capacity in species representing Capsella, Camelina and Neslia genera. 

Phytochemistry 2021; 181:112571; doi: 10.1016/j.phytochem.2020.112571;  

IF2020= 4.072; MNiSW2020=100; MNiSW2024=100; C=19 

pretacji uzyskanych 

metabolomicznych, redagowaniu i poprawie ostatecznej wersji manuskryptu (przy udziale 

 

 

pogrubione; * autor korespondencyjny; 

 

 

Tabela 1. 

Web of Science Core Collection, 12.04.2024. 

  Cykl (8) Wszystkie publikacje z IF (27)  
IF  50.518 110.796 
MNiSW  890 1667 
MNiSW2024  1030 2670 

 

 

176 (167) 1046 (960)  

H-index  4 16  
 

MNiSW: Punkty przyznawane prze

 

MNiSW2023

17.07.2023 r.). 

 

Tabela 2. C z rozdzieleniem na okresy przed oraz po uzyskaniu 

stopnia doktora. 

Typ publikacji Przed 
uzyskaniem 
stopnia doktora 

Po uzyskaniu 
stopnia doktora 

Suma  

1. Publikacje oryginalne z IF 3 24 27 
2. Abstrakty 2 23 25 
3. Referaty  2 12 14 
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4. Plakaty 2 23 25 
 

9  

 

obku habilitacyjnego 

4.3.1.  

Abiotyczne i biotyczne stresy  i 

susza

(Liu and Liu, 2016). Dlatego konieczne jest 

wp niekorzystne 

warunki.  

  

lakach 

. Znaczna grupa 

reguluje ne i procesy fotosyntezy w stresach abiotycznych a 

  (Szepesi, 

2020). 

organizmami, w tym z mikroorganizmami symbiotycznymi (Wolinska et al., 2021) 

patogenami i szkodnikami (Piasecka et al., 2015a). 

Metabolity o

infekcji patogenami (Bollina et al., 2010) oraz w stresach abiotycznych, tj. susza (Piasecka et 

al., 2017) czy nadmierne promieniowanie UV (Ferreyra et al., 2021). 

 elementy odpowiedzi  

.  
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terpenoidy, fenylopropanoidy i 

ugeruje podobne, 

 Z drugiej strony, elementy 

, czego 

 specyficznych dla ograniczonej grupy , np. 

w Rysunek 

1) (Wang et al., 2019). rodziny Brassicaceae

reprezentowanej nik pospolity (Arabidopsis thaliana), tj. 

  kamaleksyna oraz glukozynolany, czy 

terpenoidowy talianol (Field et al., 2011). Metabolity charakterystyczne dla rodziny Poaceae

Hordeum vulgare) s

hordeina oraz hordatyny koniugatami oksycynamonowych z poliamin

. 

Rysunek 1. 

pier

Brassicaceae

Arabidopsis thaliana zaznac

Metabolity charakterystyczne dla Poaceae reprezentowane przez Hordeum vulgare zaznaczono 
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(Sakurai, 2022).  

Metabolomika

 

(Hong et al., 2016). Szybkie 

analizy screeningowe pomag

.  

enia ci 

 

metabolomice ami

, oraz identyfikacja potencjalnych 

(Hong et al., 2016). 

funkcjonalnej i nutrigenomice. 

-MS)

P technologiczne

 

zastosowania spektrometrii mas w badaniach to przede wszystkim 

z metodami separacji  

inne,  

struktur. Metody magnetycznego 

metabolomu . NMR jest  

spektrometria mas, j

mieszaninach (Nagana Gowda and Raftery, 2021). M

wykorzystywane komplementarnie w badaniach metabolomicznych (Piasecka et al., 2015b). 
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I metabolomicznych 

anie danych, przetwarzanie

ich  otrzymanych danych

(Rysunek 2.) (Piasecka et al., 2019). Poprawne planowanie eksperymentu jest kluczowe dla 

 hipotezy badawczej. Metody ekstrakcji powinny 

pozyskania 

fizykochemicznych. , takich jak np.

glukozynolany, obecne w rodzinie Brassicaceae,  procesu

w 

m tysi  ych

-chemicznych m 

izacji i detek  to tylko 

Analizy metabolomu  niecelowane (globalne) i 

celowane. Niecelowane  i 

eksperymentalnych 

. To podej

metabolomiczne markery

kukurydzy (Venkatesh et al., 2016), czy  (Silva et al.,

2017) 

 (Obata et al., 2015)  (Degenkolbe et al., 2013) czy sorgo

(Borrell et al., 2014). P  (celowane) badania  znanej

grupy  

 

h kinetyki, 

w detektorze. Ponadto, mimo 

analizowania jasno zdefiniowanych 

zidentyfikowane  

-MS a jest detekcja  w 

 a co za tym idzie,  d .
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odpowiednich metod 

matematycznych. surowych 

danych LC-MS do formy  nie poddana analizie statystycznej. 

nowoczesne systemy LC-MS. 

 Interpretacja uzyskanych 

 oraz baz danych do identyfikacji

 i analizy statystycznej.  

Rysunek 2. Techniki spektrometrii mas w metabolomice funkcjonalnej  - 

owiedzi na 
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4.3.2. Motywacja i ce  

Przedstawione 

prac eksperymentalnych i jednej . Prace te powst  

a wykonawcy lub kierownika projektu. Jestem pierwszym 

autorem korespondencyjnym w jednej z nich. Wszystkie publikacje 

49.667 i liczbie cyto 167 (stan na 

12.04.2024 Cykl prac 

 

 i chromatografii cieczowej. 

Badania przedstawione w pracach H1-H3 

 

Bada

-BD" nr WND-POIG.01.03.01-00-101/08, POIG. Piotra Kachlickiego w 

Zespole Metabolom Badania y

 

i 

 

Podstawowym c H1-H3 

etrycznych do poszukiwania 

w ramach projektu POLAPGEN-BD opublikowa  cztery prace badawcze, w tym trzy z 

j autorki. Jedna z publikacji, (Piasecka et al. 2015. Combined 

mass spectrometric and chromatographic methods for in-depth analysis of phenolic secondary 

metabolites in barley leaves. Journal of Mass Spectrometry 2015; 50 (3): 513-532)

em omu z 

technik:

LC-MSn (spektrometrii mas z wieloeta -HRMS/MS (spektrometrii mas 
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 ) oraz techniki 

 

Zidentyfikowane struktury u

100 linii wsobnych RIL oraz ich form rodzicielskich pod wp

chromatografii cieczowej z detektorem fotodiodowym (UPLC-PDA) i korelacji uzyskanych 

co opisa  w publikacji H1. i 

opracowaniu przez  

o dla trzech populacji RIL 

acy H1

 

poprzez mapowanie loc

 

W publikacji H2 am innowacyjne  

w czasie suszy 

Obser informacji o ych

konsekwencjach niedoboru wody  

y UPLC-PDA. M

w pracach bioinformatycznych e y do stworzenia innowacyjnych metod 

  ko-

 opisanych w publikacji H3.  

u POLAPGEN-BD projekt badawczy 

SONATA finansowany przez Narodowe Centrum Nauki (NCN). W ramach projektu 

w Zespole

Metabolomiki (pod kierunkiem prof. Piotra Kachlickiego) oraz w Instytucie Chemii 

Metabolomiki 

 Projekt z zamiarem rozwoju moich kompetencji w dziedzinie 

technik metabolomicznych oraz poszerzenia wiedzy na temat u

tolerancji Poaceae na patogena grzybowego Fusarium culmorum.

(https://projekty.ncn.gov.pl/index.php?projekt_id=290019). Fuzarioza 

przez F. culmorum stanowi 
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 y

Triticum aestivum  (Hordeum 

vulgare) Brachypodium 

distachyon)  F. 

culmorum zinie traw stanowi 

 

 (Sakurai, 2022). 

Zadania badawcze w projekcie 

mas, w tym LC-HR MS/MS i LC-MSn (niskorozdzielcza spektrometria mas 

, MS1-MS5).  wyzwa  

opracowanie i optymalizacja metodologii przetwarzania danych LC-MS w odniesieniu do 

 oraz skuteczne zastosowanie metod statystycznych w 

wieloczynnikowym eksperymencie. Specyfika analiz metabolomiki niecelowanej danych LC-

MS wymaga gruntownej wiedzy na temat zasad planowania eksperymentu, przygotowania 

. do tego typu 

 am kurs online "Metabolomics Data 

Processing and Data Analysis" zorganizowany przez Uniwersytet w Birmingham oraz 

warsztatach "Metabolomic Bio & Data" w Vorau w Austrii. Dodatkowo, 

a y 

Uniwersytecie Georga Augusta w Getyndze, w Kate poznania 

specyfiki analiz danych metabolomicznych . 

Uzyskan   

podsumowa  H4 ematu 

przeprowadzania kompleksowych 

poszukiwania  dla badanego zagadnienia. W 

  akumulacji (DAM, differentially 

accumulated metabolites)  DEG (  ekspresji, 

differentially expressed genes) stosowanego dla analiz transkryptomicznych. Wprowadzenie 

definicji -MS w opa

 korelacj danych metabolomicznych z danymi z . 

Stworzony acji zmian 

Poaceae ci na 

F. culmorum opisanych w pracy H5. Badania te y profilowanie metabolomiczne 
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elementy konserwatywnej odpowiedzi atunkami od 

odpowiedzi immunologicznej   

 owi naukowemu 

Poznaniu, emu pomiaru  . 

skute a

z nowoczesnymi technikami spektrometrii mas. 

W publikacji H6   metabolomu B. 

distachyon pomimo intensywnego wykorzystywania jako modelowy system dla 

genomiki funkcjonalnej metabolomicznego.

yjnych widmach mas 

-MS 

. Zbadanie metabolomu B. distachyon konieczne, 

 B. distachyon a  przedstawionymi w 

publikacji H5 w zakresie obrony przed F. culmorum na poziomie metabolomu. H6 

analiz metabolomicznych 

Poaceae. 

y

(Brassicaceae) 

 poszerzenia warsztatu 

. Publikacja H7 opisuje badania ewolucji odpowiedzi immunologicznej 

wzorcem (PTI, pattern-triggered immunity

metabolomicznych w A. thaliana i innych gatunkach Brassicaceae 

, microbe-associated molecular patterns). 

Celem pracy 

na MAMP flg22. 

odpowiedzi immunologicznej indukowanej poprzez flg22 

liniami A. thaliana Brassicaceae 

Brassicaceae

Brassicaceae praw

-
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w badanymi

gatunkami. ach metabolomicznych 

spokrewnionymi gatunkami opisanymi w H7 kompleksowo zbadane i 

w H8. W publikacji tej przeprowadzono analiz  po  dystrybucji i 

z A. thaliana Camelineae  

Camelineae.  

rac z cyklu (poza prac  p H4 oraz stricte metabolomiczn

H6) to interdyscyplinarne badania

technik analitycznych w dziedzinie biochemii, biologii molekularnej, biologii obliczeniowej,

bioinformatyki i fizjolog . 

 

.  

Zasadniczym celem 

metabolomiczn y e 

spektrometrii mas. 

Specyficzne cele 

 

dowiskowe: 

   - 

 

   - Korelacja profilu meta

 

 

   - 

 

   - 

 



   
 

 

17
 

 

   - 

. 

   - 

klimatycznych. 

 

   - Opracowanie i optymalizacja metod przetwarzania danych metabolomicznych LC-

 

   - 

wieloczynnikowych w celu uzyskania kontekstu biologicznego. 

    - Optymalizacja metod 

 

5. Identyfikac Fusarium w rodzinie Poaceae:

   - 

mykotoksynogenny Fusarium w rodzinie Poaceae. 

   - Wykazanie zachowania funkcji w obronie przed chorobami na poziomie 

B. distachyon  

  - 

B. distachyon) w 

 

6 A. thaliana i innych gatunkach 

Brassicaceae: 

   - Badanie zmian transkryptomicznych i metabolomicznych w A. thaliana i innych 

gatunkach Brassicaceae po ekspozycji na MAMPy. 

   - Ide

ewolucji reakcji PTI w tych gatunkach. 

   - 

 

7.  analiza Camelineae: 

   - 

Camelineae. 

   - 
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4.3.3. Dyskusja  

 

w  (H1-H2)

Deficyt wody 

wody jest  wielu 

Opisanie tych 

 jest kluczowe dla opracowania skutecznych strategii radzenia sobie ze skutkami 

agronomicznymi deficytu wody.  obejmuje 

zmiany genetyczne, fizjologiczne i morfologiczne jest warunkowany 

. Implikuje to konieczn  systemowego

zrozumienia. 

Badania przedstawione w publikacji H1 y 

u  w warunkach deficytu wody 

genetycznego na te zmiany. Opracowanie sieci korelacji gen-metabolit na podstawie korelacji 

mapy QTL) 

. Za

zidentyfikowanie 98  metabolomicznych 

ie 

 

etapie suszy

 czynnikami  

a grupa 

  wytwarzaniu na niekorzystne warunki 

 (Hura et al., 2008)

aratu fotosyntetycznego.

W publikacji (Stochmal and Oleszek, 2007) 

promieniowania UV-

e dyssypacji promieniowania UV-B. Uzyskane 

 (Schmitz-
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nadmiernym promieni

blokowania grup hydroksylowych fla

Ponadto badania y, 

 

  

Analizy opisane w H1  

metabolomu 

-O-glikozydy, 

czynnikiem w ich transportowaniu i magazynowaniu w wakuoli. Co ciekawe, nie 

 metabolitami i genami biosyntezie. 

Wiele cech metabolicznych a z procesami antyoksydacyjnymi i 

mechanizmami obronnymi. 

Wyniki H1 

antyoksydacyjnymi, regula  ekspresji 

. Identyfikacja metabolomicznych ionach genomowych 

 

W publikacji H2 am 

w, takich jak 

Aklimatyzacja do deficytu wody to proces nieodziedziczalny, 

zy jest nadmierne 

metabolomiczne   akumulacj  rupy 

metylowe. 

sinapinowego 



   
 

 

20
 

 

deficytu wody. Ponadto, metody LC-MSn 

 struktury acylowanych 

przypadkach naw

(disynapoyloizowiteksyny 2''-O-

metylacji 

(Stochmal and Oleszek, 

2007). 

UV-B, i -B  

.  

 

Optymalizacja schematu przetwarzania danych metabolomicznych 

(H3 i H4) 

W ostatnich latach metabolomika staje w 

,  modelowych w celu 

. Profilow

chromatografii cieczowej z detektorami UV i/lub FLR, 

 w  takich jak karotenoidy, chlorofile, fenole, flawonoidy i betalainy. Metody 

HPLC-  oznaczania my

W ekstraktach 

 fizyko- ko-elucji 

w chromatograficznych jest w tym przypadku bardzo 

powszechne. Publikacja H3 opisuje dwie unikalne metody 

danych LC- separacji 

 . Pierwsza metoda wykorzys

ie metody 

 lnych danych uzyskanych z badania 

ko-  

danych z analizy UPLC-
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 LC-MS prowad do uzyskiwania 

  . W rezultacie rozwijanie 

i do ich przetwarzania, 

 nych do filtrowania 

informacji istotnych ze 

wielostopniowa natura procesowania danych LC- generowania 

i uzyskania niepoprawnych 

-

 H4  zastosowania metabolomiki w badaniu 

m 

stosowania  LC-MS. 

a   platform 

internetowych, do przetwarzania danych oraz 

  

danych. Publikacja 

dczas stresu. wykorzystania metabolomiki do 

poszukiwania istotnych dla hodowli 

na chroma

LC-

 

 

iechlinowatych na 

 

Patogeny grzybowe Fusarium spp.,  F. culmorum, 

fuzariozy ych . Choroba prowadzi do 

drastycznego  mykotoksyn w ziarnie, takich jak zearalenon 

(ZEN) i deoksyniwalenol (DON)

Fusarium w 

, tj jak 

(Huang et al., 2018), 



   
 

 

22
 

e szlaku biosyntezy fenylopropanoi w/kwasu 

szikimowego. 

 w odpowiedzi na Fusarium  

wzrostu patogenu. Ostatnio 

, tj. putrescyna, 

spermidyna i spermina 

biosyntezy DON przez Fusarium (Wojtasik et al., 2015). Poliaminy acylowane kwasami 

 w . 

W wielodyscyplinarnych badaniach opisanych w publikacji H5 

zmianach molekularnych i fizjologicznych nia i pszenicy o 

 B. distachyon. I

pomiary DNA F. culmorum i jego 

Poaceae 

B. 

distachyon poziom  na F. culmorum. 

akumulacji mykotoksyn owego 

dodatnio skorelowane z biomas  patogenu w ziarnie. Akumulacja mykoto a

 we wszystkich badanych a ogiczne 

F. culmorum. Z

akumulacji  

F. 

culmorum, patogen hemibiotroficzny, korzysta z martwych tkanek uszkodzonych przez ROS. 

nawet podczas zaawansowanej infekcji F. culmorum

patogenezy. Kompensac  poprzez 

O B. distachyon na F. culmorum 
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H5 

ej na 

F. culmorum. -specyficzne metabolity 

 F. culmorum. 

masowe przeprogramowanie metabolom

badanymi gatunkami. Ba y 

immunologicznej  ych 

konserwatywnymi szlakami biosyntezy fenylo

Obserwowa  silne zmiany w akumulacji metabo  

magazynowaniem cukr  w nasionach i procesami 

zaobserwowa  dla struktur fenylopropanoidowych, takich jak kwasy hydroksycynamonowe, 

chalcony, flawany, flawanole i antocyjany ROS lub 

 (Gunnaiah et al., 2012). W pszenicy genotyp odporny na 

p-

F. culmorum (SIRANIDOU et al., 2002).

Amoniakoliaza fenyloalaniny (PAL), enzym zaang

F. graminearum i 

 na FHB (Steiner et 

al., 2009)

alkoholu cynamonowego, O-metylotransferaza kawoilo-CoA, O-metylotransferaza 

F. 

graminearum i DON (Pasquet et al., 2016). 

Struktury charakterystyczne dla   do 

jak prolina, alanina i seryna. Kwasy dikarboksylowe  

 

na patogena. sama metionina i kwas 12-

  F. culmorum. Akumulacja benzoks

odpowiedzi immunologicznej u pszenicy, ale nie u innych 

. W H5 skupi  F. culmorum i 
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produkcji i z szlakami gospodarowania 

cukrami 

 

 

Charakterystyka metabolomu Brachypodium distachyon 

genotyp   (H6) 

B. distachyon

 (Draper et al., 2001). 

Charak

czasu zsekwencjonowania genomu B. distachyon, przeprowadzono 

wieloaspektowe badania nad tym organizmem, w tym badania interakcji z 

Fusarium spp. infekuje B. distachyon 

pszenicy (Peraldi et al., 2014). Mimo to, profil metabolomiczny B. distachyon pozostaje w 

y -

z tym, w badaniach opisanych w publikacji H6 zastosowa  celowane i niecelowane techniki 

LC-MS  genotypach Bd21 i Bd3-1, 

 

Analiza zne istotnie 

N komplementarnych -

-MS/MS z detektorem typu orbitrap oraz systemu 

LC-MSn y zidentyfikowane 93 metabolit

 masowe MSn 

struktur

enia struktur 

zaproponowanych na podstawie widm MSn.. -MS 

B. distachyon

zaklasyfikowane na poziomach 1-

(Sumner et al., 2007). 
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n

B. distachyon

pochodnych fenylo

p-

kumarynowy, kwas kawow jako koniugaty z kwasami 

(metylo)chinowymi, kwasami cukrowymi lub poliaminami. Dodatkowo, kwas kawowy i 

ich standardami. 

Najliczniej

uronowych kwasami 

hydroksycynamonowymi. Dodatkowo, wybra  

genotypami i  akumulacji. 

lawonoid , takich jak pochodne flawonu 

apigeniny i proantocyjanidyny B. Co ciekawe, 3-O-glukozyd cyjanidyny 

(chryzantemina) j opisana 

B. distachyon (Onda et al., 2019). Kwas 

w u 2-oksokarboksylowym, 

  w 

Bd3- ce 

 giberelin rozwoju 

 w tym alkaloidy purynowe, 

y oma genotypami. 

B. distachyon.

Metabolizm histydyny i witaminy B6  o w  ach jak 

i ach, podczas gdy szlak  

. 

W artykule H6 stara  y dwiema liniami B. 

distachyon, Bd21 i Bd3-1. Najmniejsze  w korzeniach, a najw
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kapustowatych w 

 

W badaniach opisanych w H7 i H8 prowadzono badania nad  wyzwalan

wzorcem (PTI) . Pomimo znaczenia PTI 

 Zastosowane w publikacji 

H7 p

odpowiedzi (PTI) 

any z mikroorganizmami (MAMP), flg22.

S PTI na poziomie transkryptomu u Brassicaceae

filogenetycznym. 

transkrypcji w A. thaliana. Jednak sama akumulacja SA nie 

Brassicaceae. 

gatunkowo- ych w szereg 

. Ta obserwacja a

 w odpowiedzi na flg22.

a przez 

gatunkowo- ich metabolom w 

odpowiedzi na flg22. T

na ten wzorzec molekularny, 

Brassicaceae

opisanych w H8, 

Camelineae

A. thaliana, Capsella, Camelina i Neslia. Glukozynolan

 - go z sulfonowanym 

ego 

benzylowe i indolowe. Glukozynolany i ich enzymy hudrolityczne, myrozynazy, 

e do 

powstania izotiocyjan . Biosynteza wszystkich rodz
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typu. W H8 

system LC-MS/MS do analizy 

A. thaliana 

alifatyczne i indolowe, ale glukozynolany benzylowe wykryto tylko u A. thaliana

A. thaliana. Wyniki bada  H8 wska powszechne w 

Camelineae A. 

thaliana ana z ich unikalnymi wzorcami akumulacji 

, natomiast 

a akumulacja jest skorelowane ze zmianami 

 w plemieniu Camelineae sugeruje 

szlak biosyntezy indolowych 

 

 

4.3.4. Podsumowanie i perspektywy 

 

systemowej. 

izacja metodologii dla prowadzenia kompleksowej analizy 

 na patogeny grzybowe. 
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spektrometrii masowej do poszu Fusarium w rodzinie 

Poaceae. 

Fusarium w rodzinie Poaceae. 

Poaceae, 

B. distachyon. 

 

rodzaju Camelineae. 

u 

upraw. 

Kontynu  

multiomicznych opartych na technikach spektrometrii mas w ramach projektu nr 

2022/45/B/NZ9/03572, NCN, OPUS 

koordynacji i priorytyzacji -

czne". 

 

na  stresy biotyczne i abiotyczne. Wykorzystanie platformy multiomicznej jest idealne 

zrozu Hordeum 

vulgare Fusarium

zone. 

Poaceae. Projekt ten 

wiele jednoczesnych stres  

. 
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5. -BADAWCZYCH - Informacja o 

 

 UV oraz 

e mas do badania w 

 biologii systemowej

Instytucie 

 PAN

PAN.  

lizy 

masowej, w tym LC-MS/MS i LC-MSn

kultury in vitro 

 

publikacjami naukowymi (ich liczba jest podana w nawiasach). Wyniki y 

nych podsekcjach (5.1 oraz 5.2): 

-2023: zesp prof. dr hab. Monika Rakoczy-

 

-

cy (1); 

- a,  -Mikroorganizm, 

2); 

-2020: a a, Katedra 

Farmakologii, Uniwersytet Medyczny im. Karola Marcinkowskiego w Poznaniu (3) 

Medycznego w Poznaniu (1). 

 2013 - 

 

 2013 - Bednarek 

hemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu (1)  



   
 

 

30
 

 2010 - 

 

 2010 - 

 (5) 

 

 (3) 

 W latach 2010-

Polska (2)  

 2010- -Natera z Uniwersytetu Guadalajara, 

Meksyk (2)  

 

5.1. Przed uzyskaniem stopnia doktora 

am z innymi grupami badawczymi, aby 

widm masowych i przetwarzania danych 

Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN nad profilowaniem 

Products w 2013 i 2010 roku,   glikokonjugat
n

eszt cukrowych i  acylowych. Informacje 

  

W ramach projektu badawczego finansowanego przez Ministerstwo Nauki i 

cji 

am badania profilowania 

rozmarynu (Rosmarinus officinalis)   

Wyniki opublikowane  efekty podania

rozmarynu 
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metabolity zawarte w R. officinalis

R. 

officinalis  

czasopismach z li

215  

 

5.2. Po uzyskaniu stopnia doktora 

 

na projekcie Polapgen-BD (WND-POIG.01.03.01-00-

(3): 513-532). Przeprow

zne w celu uzyskania komplementarnych informacji strukturalnych o 

i pochodnych kwasu hydroksycynamonowego. Dodatkowo, po raz pierwszy 

 hordatyn, flawon  acylowanych 

aglikonie, izomer  ych kwasu hydroksyferulowego. 

spektrometru tandemowego z detektorem 

czasu przelotu  



   
 

 

32
 

kolumny, poliamidem i RP C18, znacznie popra

szeroki zakres struktur doty

-C-(6"-O-glukozylo)-

kwasami hydroksycynamonowymi oraz izomery kwasu chlorogenowego. Profilowanie 

o chemotaksonomicznej 

 

am podczas ozprawa 

widm 

uralnej 

Przedstawiono charakterystyk  strukturaln  

  oraz kilka strategii do 

charakteryzowania izomerycznych i izobarycznych glikokonjugat  flawonoidowych i ich 

p a

wielokrotn  fragmentacj , co dostarcza 

strukturalnych 

po

jest co najmniej fragmentacja MS3  

(tzw fragmentacja pseudo-MS3) 

 

 

5.2.2. Metabolomika w badaniach fitofarmakologicznych  oby

neurodegeneracyjne 

Po uzyskaniu stopnia doktora k a

na rzecz 
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badania profili metabolicznych 

wykorzystywa am, jak poprzednio, -MS/MS i 

LC-MSn, wspierane przez analizy przesiewowe z wykorzystaniem UPLC-PDA. W raca z

em badawczym 

mi 

za

 w 

 

 fragmentacyjnych 

widm mas .  

Publikacja -Based Complementary and Alternative 

Medicine, Article ID 145140] d  u subchronicznej administracji 70% ekstraktu 

etanolowego z korzeni Eryngium planum L.) na zachowanie i reakcje

. Mierzono 

(AChE), butyrylocholinoesterazy (BuChE) i beta-sekretazy (BACE-1) w hipokampie i korze

E. planum

poprawia  W ramach analiz LC- E. planum

z a  saponin triterpenoidowych, kwas

fenolowych i polifenolowchy. Kwasy hydroksycynamonowe: p-kumarowy, kawowy i ferulowy 

jako glikozydy, podczas gdy 

zidentyfikowany w wielorakich  glikozydowych oraz glukuronidowych. 

E. planum o

szkielecie E. planum 

 

 prof. a a

badania nad efektami podchronicznej administracji ekstraktu z melisy lekarskiej (Melissa

officinalis) na zachowania i  poznawcze 

-Based Complementary and Alternative Medicine, Article ID 

9729818]. M. officinalis 

Zmierzono poziom ekspresji mRNA dla AChE, BuChE i BACE-
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BuChE w hipokampie i korze 

 na podstawie analiz widm 

fragmentacyjnych z LC-MS/MS oraz LC-MSn. 

M. officinalis estr

 kwasu rozmarynowego i litospermowego oraz glikozyd  flawono

glikokoniugaty luteoliny i apigeniny. 

hydroksyjasmonowego i jego pochodnych, teukrolu oraz sagekumaryny. 

 

 a 

 s  (Salvia miltiorrhiza) na 

Behavior 2017, 173: 223-230]. S. miltiorrhiza 

-naczyniowego oraz 

S. miltiorrhiza 

oraz powoduje zmniejszenie 

-  

choroby Alzheimera. 

 

5.2.3. Metabolomika  

-

Salvia: S. miltiorrhiza i S. 

przewalskii -338]. 

hamowanie acetylocholinoesterazy. e profilu 

metabolomicznego obu gatunk  Salvia -MS. 

Zidentyfikowa   polifenoli i diterpen . Polifenole 

-

- takie metabolity jak 
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diglukozyd kwasu rozmarynowego, glukozyd kwasu salwianolowego B i kwasu di-dehydro-

lithospermowy B, kwasy salwianolowe i kryptotanszinon w obu gatunkach Salvia

postulowano j  

We -

, opublikowanym w Acta 

Poloniae Pharmaceutica - Drug Research [Hadas et al. 2017; 74921-

Passiflora 

y y z hodowli in vitro jest 

P. incarnata, P. 

caerulea oraz P. alata

flawonoidy. W

Ek P. alata 

ekstraktami. 

Ekstrakty z Passiflora ocenione 

limfoblastycznej CCRF-CEM i jego wielolekooporny wariant. 

Brazilian Journal of Pharmacognosy, 28: 179-191].  P. alata i P. incarnata

podczas gdy P. caerulea P. alata

 S

-

Passiflora. 

Do najliczniejszej grupy w o 

O,C-glikozydy prze

Passiflora C- w obserwowano w przypadku P. 

caerulea  glikozydowych wykryto 

fragmentacyjnych widm 

masowych 
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-C i 8-C -O -O flawon . Dodatkowo, 

megastigman  

u P. alata.

 leczniczych rozwaru wielokwiatowego (Platycodon grandiflorum) 

(Buchwald et al. Molecules 2020, 25(21): 5020). P. grandiflorum jest szeroko stosowany w

 leczone 

-

P. grandiflorum w w

proces zapalny

. Analiza LC-MSn i LC-MS/MS 

onin triterpenoidowych typu 

O- i C-  

 oraz glikozydy flawonolu kwercetyny. Analiza MSn w trybie jonizacji 

-O-, 6-C- i 2''-O-glikozydowych oraz 6''-

pochodne kwasu kawowego oraz glukozydy lignanu larycyrezynolu. W korzeniach P. 

grandiflorum 

fenylopropanoidowych.  

Zai a

i  

farmakologicznych efektach ekstraktu z  w i kiprzycy Chamaenerion 

angustifolium (L.) (Epilobium augustifolium

 i fazach 

a et al. 2018, (Industrial Crops and Products, 

123: 208-220 DOI:10.1016/j.indcrop.2018.06.010)  

linii uzyskanych z kultur in vitro w czasie kwitnienia oraz po nim. Wykorzyst dwa 

-MS oraz UPLC-PDA, z a
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fenolowych, w tym kwas elagowy, oenothein B i 3-O-arabinozyd kwercetyny jako metabolity 

. 

 . Metoda hodowli in vitro 

profilu metabolicznego E. augustifolium 

 ywnych a

 zapoznanie  pomiaru 

 antyoksydacyjnego

 

oraz Uniwersytetem Medycznym w Poznaniu w latach 2013-2020 

IF 20,783 i liczbie 

82. 

 

5.2.4. Metabolomika w badaniu a-mikroorganizm 

adiunkt Funkcjonalnej 

Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN, 

 -Mikroorganizm w 

Instytucie w Kolonii w Niemczech, w celu zbadania 

. 

zwi

, nie jest jasne, jak  korzystne mikroorganizmy 

w korzeniach i utrzymuj  

ences of 

the United States of America, 118(49):e2111521118] przedstawi  zmiany w akumulacji 

pochodnych tryptofanu, w tym -3-karboksylowych oraz 

 ntach A. thaliana, 

 syntetycznym zestawem mikro . W

tryptofanu

kolonizacji 

dysbiozie) 
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acji gospodarz-

mikroorganizmy w korzeniach, gdzie bakteryjne jak i 

grzybowe komensale bakteryjne jak i metabolizm 

tryptofanu gospodarza  kolonizacji grzybami oraz do 

 

p ywem metabolizmu tryptofanu na mikrobiom 

(Basak, Piasecka i in. New Phytol. 2023; 241(1): 

329-342). 

Arabidopsis thaliana

-mikrobiom. W badaniu 

A. thaliana, z defektem produkcji ER lub, myrozynaz, biosyntezie 

y  w ryzoplanie 

(powierzchni korzenia Wyniki sugeruj

obecne 

-mikrobiota. Mutanty ER i metabolizmu Trp 

 Nasze 

wy -

 

-

Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie w ramach grantu NCN nr 2018/31/B/NZ9/00439 

Secale cereale L.) 

Puccinia recondita f. sp. 

Secalis". Dwa szczepy P. recondita  kompatybiln i niekompatybiln typem 

odpowiedzi immunologicznej badano na trzech liniach wsobnych ski et al. 2024, 

-

z icowanej

d nich 

zidentyfikowano m.in. -1 
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dazy/hydrolazy ksyloglukanu i peroksydazy. 

c 

ulega silniejszemu przeprogramowaniu w wyniku 

funkcjonalna  geny i metabolity 

odpowiedzi immunologicznej i 

flawonoidy (takie jak chryzyna) oraz peptydy (takie jak izoleucyloglutamina, izoleucywalina i 

S-adenozylo-homocysteina). Zidentyfikowano liczne geny i metabolity 

ta na 

P. recondita 

liczne, w 

tym "B Metabolizm askorbinianu i aldaranu" oraz 

"Metabolizm glutationu". Zaobserwowano zaburzenia w "Metabolizmie skrobi i sacharozy", 

a. 

 

 

 

W pracy dowej, (Piasecka i in. New Phytol 2015; 206 (3): 948-964) 

podsumowa  immunologii

oantycypiny

konstytutywnie 

 Natomiast produkcja fitoaleksyn jest 

indukowana e 

y, a ich biosynteza 
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kalna dla specyficznych linii rozwojowych. 

Badania opisane w (Czerniawski i in. Plant Cell Physiol. 2023, 16;64(1):80-93 y

z plemienia Camelineae Capsella i Camelina

indolowych (IG). Metabolomika

a  

b glukozynolan

u tych gatun . Wprowadzenie funkcjonalnego MYB34 z A. 

thaliana Capsella rubella

 do regresji szlaku metabolicznego IG. Ponadto w 

publikacji opisano 

spowodowanego mutacjami w genach bio

Brassicales. 

 

6. 

nauki 

 

1. Czerwiec 2024

Rzeszowskiego, przedmiot  Warsztaty z Ekspertem  

2. Lipiec 2023 i lipiec am warsztaty i szkolenia z przetwarzania danych 

Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, Polska; 

3. Od 2020 roku do chwili obecnej prowadz  warsztaty i szkolenia z przetwarzania danych 

metabolomicznych organizowane przez Xenstats sp. z o.o.: 

Analiza danych metabolomicznych  chromatografia  spektrometria mas (2-dniowe 

warsztaty online) Zaawansowana analiza danych metabolomicznych 

chromatografia  spektrometria mas (2-dniowe warsztaty online)  

4. 2013-2021: am Studium

Podyplomowego Chemii Analitycznej na Wydziale Chemii Uniwersytetu im. Adama 

Mickiewicza w Poznaniu. 
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1. Lipiec- /2016: 

: Wojciecha Witka, studenta Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w 

Poznaniu; 

2. 2016-2021: opiekun naukowy i promotor pomocniczy pracy doktorskiej 

Czerniawskiego, Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN; 

Praca doktorsk Unikalne zmiany w biosynt

plemienia Camelineae rodziny Brassicaceae .  

 

Czerniawski et al. 2021, Phytochemistry; 181: 112571;  

Czerniawski et al. 2023, Plant Cell Physiol., 16; 64 (1): 80-93; 

3. 2022 rok- promotor pomocniczy pracy 

, promotor dr hab. Aneta Sawikowska prof. UP 

 

Piasecka et al. 2022, Cells 2022; 11 (20): 3213, 

 

2023- (w trakcie) 

doktorskiej doktoranta a iego z Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN. 

 Bednarek 

 

6.3. Popularyzacja nauki 

a w organizowanie i prowadzenie naukowych 

Organiz  

proste i bezpieczne eksperymenty z dziedziny biologii i chem am warsztaty na 

 

04/2023 warsztaty dla klasy  S Podstawowej nr 19. w Poznaniu; 

12/2016 i 11/2021 warsztaty dla grupy przedszkolnej w publicznym przedszkolu w Biedrusku;

;

; 

04/2022 i 05/2015 warsztaty dla klasy trzeciej szko

; 
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Chemii Bioorganicznej PAN; 

; 

Niesamowitego 

; 

04/2014 warsztaty dla grupy przedszkolnej w niepublicznym przedszkolu w 

Poznaniu; 

01/2014 organizacja i 

 

 

 

03/2016-03/2020: Projekt badawczy SONATA Narodowego Centrum Nauki, Nr 

2015/17/D/NZ9/03347. Projekt pt Metabolomiczne i proteomiczne aspekty 

Poaceae  

Publikacje: H4, H5, H6 

04/2023-03/2027: Projekt badawczy OPUS Narodowego Centrum Nauki, Nr

2022/45/B/NZ9/03572. Projekt pt: 

- 

 

 

 

- 2015. 

Polskie Towarzystwo Spektrometrii mas w latach 2013 - 2018 

 

 

 

 6), oraz prezentacji 

na konferencjach (16 jako autor prezentacji);  

  

  

 p  

 informacje o recenzjach prac naukowych (16); 

 w patentowych (2); 
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 informacje o udziale w programach europejskich (2); 

  

 znajduje 4
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