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1. Podstawa prawna oraz ocena formalna

Recenzje wykonatem na wniosek Rady Dziedziny Nauk Scistych i Przyrodniczych
Uniwersytetu Kazimierza Wielkiego (UKW) w Bydgoszczy. Przedstawiona do recenzji
rozprawa doktorska Pani mgr. Katarzyny Mayzy zostata wykonana pod opieka Promotora prof.
UKW dr hab. Igora Chybickiego z Katedry Genetyki na Wydziale Nauk Biologicznych UKW.
Rozprawa ma charakter niepublikowanego maszynopisu liczacego tacznie 199 stron, wliczajac
w to strong tytulowg oraz streszczenia pracy w jezyku polskim i1 angielskim zamieszczone na
koncu oprawionego maszynopisu. Sam jego uktad jest typowy dla prac z zakresu nauk
przyrodniczych, a zawarte w nim tresci zostaly ujete w 9 rozdziatach zawierajagcych Wstep,
Materialy i Metody, Wyniki, Dyskusje, Podsumowanie i wnioski, Aneks, Podzi¢kowania,
Literature oraz Streszczenia. Stwierdzam, ze forma i sposob przedstawienia rozprawy
doktorskiej Pani mgr. Katarzyny Mayzy spetnia warunki formalne.

2. Ocena rozprawy pod wzgledem podjetego tematu badawczego

Przedstawiona praca dotyczy analiz procesow ksztattujacych zmienno$¢ genetyczng w
populacji trzech gatunkéw debow stanowigcych kluczowy komponent wspottworzonych przez
nie ekosysteméw lesnych. Ze wzgledu na duze znaczenie gatunkéw drzew lasotworczych z
rodzaju Quercus oraz szereg cech charakterystycznych wynikajacych z historii ich zycia i
ekologii takich jak np. ich duza ptodnos¢, wiatropylnos$¢ oraz dtugowieczno$é, sg one cennym
obiektem w badaniach procesow demograficznych, zwigzanych min. z dynamikg
polodowcowej historii populacji i ewolucyjnych, zwigzanych z dostosowaniem drzew lesnych
do zmieniajacych si¢ warunkéw Srodowiska. Zagadnienia zwigzane z historig populacji,
wewnatrz- 1 migdzygatunkowym przeplywem gendw, czy tez procesami selekcji populacji
marginalnych, czesto izolowanych przestrzennie i1 wystepujacych na dalekim skraju
naturalnego wystepowania gatunkow sa ciggle stabo poznane. Populacje tego typu stanowia
czgsto obszary chronione w ramach parkéw i rezerwatow przyrody, a poznanie procesow
zwigzanych z ksztaltowaniem przestrzennej struktury genetycznej oraz utrzymywaniem ich
zmiennos$ci genetycznej jest istotne dla ochrony istniejacych zasobow genowych. Tego typu
szczegdlowe badania z zakresu genetyki populacyjnej prezentowane w recenzowanej pracy
maja nie tylko istotne znaczenie poznawcze w obszarze badan podstawowych, ale zyskuja na
znaczeniu w obliczu postepujacych zmian klimatycznych i srodowiskowych, adresujac szereg
pytan 0 znaczeniu praktycznym, odnoszacych si¢ min. do oceny kondycji istniejacych populacji
drzew lesnych i ich zdolnos$ci adaptacyjnych. Mimo, ze sam temat badawczy nie jest nowy, o
czym $wiadczg liczne cytowania prac innych autoréw dotyczace analiz zmienno$ci genetycznej
i struktury populacji wielu gatunkéw debow w Europie i na innych kontynentach, to sposob



podejscia do postawionego problemu badawczego, dobér metod analitycznych i wnikliwos¢ w
interpretacji uzyskanych wynikéw zastuguja na uznanie.

3. Ocena merytoryczna

Prezentowane badania przeprowadzono w d¢gbowym drzewostanie mieszanym w rezerwacie
,Bielinek” w dolinie Odry, w ktérym wystepuja dwa rodzime gatunki dgbow tj. dab
szyputkowy (Quercus robur) i dagb bezszyputkowy (Q. petraea), a takze dab omszony (Q.
pubescens Wild.), dla ktorego badana populacja jest uznawana za naturalng i stanowi jego
najbardziej na pétnoc wysuniete stanowisko z dala od glownego zasiegu gatunku. W badaniach
wykorzystano dane na temat zmiennosci rejonéw mikrosatelitarnych DNA dla 15 loci genomu
plastydowego i 12 loci genomu jadrowego, okreslonej w grupie 492 drzew oraz 363 siewek
zebranych na stanowisku badawczym, a takze w grupie 122 drzew dwoch rodzimych gatunkow
deboéw z nadlesnictw na terenie RDLP Szczecin wykorzystanych jako proba referencyjna w
badaniach przynaleznosci gatunkowej drzew. Zastosowane markery genetyczne stanowig
uzyteczne narz¢dzie molekularne do realizacji postawionych celow badawczych. Dane
genetyczne zostaly pozyskane w ramach projektu NCN, Kkierowanego przez Promotora
rozprawy doktorskiej oraz wczesniejszych badan prowadzonych w Katedrze Genetyki UKW
(w odniesieniu do populacji referencyjnych), a prezentowane wyniki stanowig nowe watki
badawcze nie podejmowane we wczesniejszych pracach begdacych wynikiem realizacji
wspomnianego projektu. W szczegdlnos$ci przedstawione badania dotycza analiz przestrzennej
struktury genetycznej populacji, pochodzenia populacji, wewnatrz- i migdzygatunkowego
systemu Kojarzenia, efektywnego rozprzestrzenianie si¢ genéw oraz sukcesu reprodukcyjnego
badanych gatunkéw. Wstep pracy liczacy 22 strony maszynopisu jest bardzo warto$ciowym i
szczegdtowym opracowaniem przegladu literatury i Swiadczy o dobrym zrozumieniu przez
Autorke prezentowanych zagadnien. W pracy jasno sformulowano w punktach cele
prowadzonych badan, cho¢ dobrym rozwinieciem tej cze$ci pracy byloby przedstawienie
krotkiego uzasadnienia i przestanek dla kazdej z testowanych hipotez badawczych.

Na wyrdznienie zastuguje szczegdétowy opis metodyki oraz wnikliwe przedstawienie
stosowanych metod badawczych (25 stron maszynopisu), $wiadczace o dobrym opanowaniu
przez Autorke analiz danych genetycznych i interpretacji wynikéw. Cze$¢ laboratoryjna
zostaly opisana w sposob pozwalajacy na powtdrzenie schematu badan, a wybdr i
wykorzystanie szeregu podejs¢ analitycznych i programéw komputerowych, ktore postuzyty
do szczegotowe] analizy danych genetycznych zostal dobrze uzasadniony. Czg¢$¢ opisu
metodycznego zostala uzupetniona schematem przeprowadzonych badan w zakresie analiz
rodzicielstwa. Z opisu stanowiska wynika, ze na terenie rezerwatu Bielinek wystepuje okoto
2200 drzew dgbow omszonych, z ktorych wigkszos$¢ (typowo dla gatunku) charakteryzuje sie
niewielkich rozmiaréw pier$nicg i wysokoscig ponizej 20m. W opisie stanowisk zabrakto mi
informacji na temat szacowane;j struktury wickowej badanej populacji dgbu omszonego oraz
pozostatych gatunkéw, a w dyskusji odniesienia na ile struktura wiekowa moze mie¢ znaczenie
dla ich sukcesu reprodukcyjnego, biorac pod uwage wptyw wieku na czas owocowania dgbow?
W tym aspekcie, czy drzewa o najwigkszym sukcesie reprodukcyjnym (252 1 291) wyrdznialy
si¢ na tle innych drzew w badanym drzewostanie? Nie znalaztem réwniez informacji w jakim
wieku byty analizowane siewki pokolenia F17?

Najbardziej obszerna cze$¢ pracy stanowi kolejny rozdzial opisujacy wyniki badan
przedstawione na 67 stronach maszynopisu. Ich uzupetnieniem jest dziesig¢ciostronicowy aneks,
w ktorym przedstawiono réwniez zastosowane metody laboratoryjne. Wyniki badan zostaty
przedstawione w sposob czytelny, stanowigc systematyczne nawigzanie do zastosowanych
podejs¢ badawczych i metod analitycznych. Zostaty one opatrzone 39 tabelami i 40 rycinami,
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ktore dobrze podsumowuja wyniki analiz genetycznych. Jakos¢ i sposob ich prezentowania nie
budzi moich zastrzez poza doborem kolorow na niektorych rycinach (w duzej mierze odcienie
niebieskiego), ktére w pewnych przypadkach np. Rycina 3.16 staly si¢ trudne do odczytania.

Wykonane analizy i uzyskane wyniki badan dotyczace struktury populacji i systemu kojarzenia
sg kompletne i jednoznacznie definiujg zjawiska zwigzane z wewnatrz- i miedzygatunkowym
przeplywem gendéw w badanej populacji. Niemniej nie rozstrzygaja watpliwosci zwigzanych z
jej pochodzeniem. Bez watpienia cennym uzupelnieniem badan byloby wiaczenie do analiz
CpPDNA chocby niewielkiej proby z innych populacji Q. pubescens, w tym populacji Jena w
Niemczech, stanowigcej najblizszy kompleks tego gatunku wzgledem populacji z Bielinka i/lub
okreslenie genotypu prob z uzyciem wczesniej stosowanych markerow PCR-RFLP.
Pozwolitoby to na niesienie populacji z Bielinka na mape filogeograficzng debéw w Europie,
potencjalnie rozstrzygajac kwestie jej pochodzenia. W pracy zabraklo mi rowniez bardziej
szczegOlowego odniesienia do wynikow badan zamieszczonych w publikacji Chmielewski i in.
2015, dotyczacej analiz filogeograficznych populacji dgbow w Polsce z uzyciem markerow
SSR i odpowiedzi na pytanie, czy zidentyfikowane haplotypy w Bielinku wpisujg si¢ we wzor
zmienno$ci obserwowany w refugiach glacjalnych, w ktorej$ z trzech obecnych w Polsce linii
filogeograficznych (batkanskiej, apeninskiej, iberyjskiej) tych gatunkow? Wydaje si¢ rowniez,
ze proby z Bielinka pod wzgledem liczby haplotypéw stanowia skapa frakcje zmiennosci
opisanej dla rodzimych gatunkow debow w Polsce i jesli tak, to jakie moga by¢ tego przyczyny?

Co zrozumiate ze wzgledu na zasadniczo neutralny charakter zastosowanych markerow
mikrosatelitarnych nDNA, w pracy poswigcono stosunkowo niewiele uwagi zagadnieniom
procesOw selekcji 1 adaptacji populacji majgcych znaczenie w ich dostosowaniu do zmiennych
warunkow $rodowiska. Niemniej zabrakto mi bardziej szczegdtowej analizy potencjalnego
wplywu doboru na zmienno$¢ dwoch loci jadrowego DNA (Zag65 i Zagl02), ktorych wzor
zmienno$ci odbiegat od modelu ewolucji neutralnej. W szczegdlnosci, czy loci te znajdujg sie
w bliskim sgsiedztwie genow (jakich?) oraz czy poziom korelacji miejsc polimorficznych
(sprzgzenia genetycznego) u badanych gatunkow debow moze potencjalnie wspiera¢ wniosek
0 wplywie doboru naturalnego na zmiennos$¢ genetyczng tych rejonow ?

Dyskusja zostala zawarta na 34 stronach maszynopisu i pigciu stronach zawierajacych
podsumowanie i wnioski. W sposob logiczny i wyczerpujacy nawigzuje do najwazniejszych
wynikow badan oraz stanowi wnikliwe odniesienie do prac innych badaczy liczacych tgcznie
355 pozycji spisu literatury. Cata praca zostata napisana bardzo starannie, a dokumentacja i
interpretacja wynikow sa niezwykle skrupulatne i logiczne. Znalaztem nieliczne 1 drobne
potknigcia jezykowe w postaci btgdow gramatycznych (np. str. 36 werset 7, str. 52 w.25, str.
53 w.15, str. 103 w.7, str. 121 w.22, str. 145 w.21, str. 197 w.24), niezr¢cznych kalek
jezykowych (np. ekstynkcja — str. 10), a w jednym przypadku btad odno$nie pisowni nazwy
Wysp Brytyjskich (str. 14 vs. 30). Te drobne potkniecia w zaden sposob nie rzutuja na
niezwykle staranny i syntetyczny sposob przedstawienia catosci rozprawy doktorskie;j.

4. Podsumowanie

Rozprawa doktorska Pani mgr. Katarzyny Meyzy stanowi oryginalne i wieloaspektowe studium
przypadku, w ktorym Autorka wykorzystata uktad sgsiadujacych ze sobg trzech gatunkow
debow oraz dane genetyczne do testowania szeregu hipotez badawczych w zakresie min. analiz
zmienno$ci 1 struktury genetycznej populacji oraz systemu kojarzenia i sukcesu
reprodukcyjnego badanych gatunkow. Wyniki badan wnosza cenne dane w zakresie genetyki
populacyjnej debow, w szczegdlnosci w aspekcie procesow ksztattujacych ich zmiennosé
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genetyczng. Prezentowane wyniki badan maja nie tylko warto$¢ poznawcza w zakresie nauk
podstawowych i biologii gatunkow, ale réwniez stanowia punkt wyjscia do aplikacji
praktycznych w zakresie gospodarowania zasobami genowymi populacji i przewidywania ich
odpowiedzi w obliczu postepujacych zmian srodowiskowych.

Do najwazniejszych osiagni¢¢ i wynikow prezentowanej pracy zaliczam:

- wykrycie przestrzennego wzoru grupowania si¢ haplotypow Q. pubescens, wskazujace na
falowy proces kolonizacji i mozliwo$¢ spotkania si¢ roznych linii migracyjnych na badanym
obszarze

- wykrycie autokorelacji przestrzennej w pokoleniu dgbu omszonego i bezszyputkowego

- wykrycie réznic w sukcesie reprodukcyjnym pomigdzy badanymi gatunkami dgboéw oraz
stwierdzenie najwigkszej efektywnosci rozrodczej w tworzeniu pokolenia potomnego u debu
0mszonego

- wykrycie wyzszej frekwencji zdarzen dyspersji w najmniejszych klasach dystansu oraz
niedobor dalekich zdarzen dyspersji w badanej populacji

- identyfikacj¢ wzorow kojarzenia na poziomie wewnatrz- i mi¢dzygatunkowym, w tym
identyfikacj¢ osobnikow hybrydowych oraz ustalenie wplywu przynaleznos¢ gatunkowej
odnosnie kierunku i czgstosci hybrydyzacji w badanej populacji

- wykrycie silnej introgresji z udziatem debu omszonego

Zakres przeprowadzonych analiz, uzyskane wyniki oraz sposob ich prezentacji wskazujg na
bardzo dobre opanowanie przez Autorke warsztatu naukowego w zakresie analiz danych
molekularnych w ujeciu genetyki populacyjnej.

5. Whniosek koncowy

Przedstawiona mi do recenzji praca doktorska Pani mgr. Katarzyny Meyzy jest niezwykle
wnikliwym i wartoSciowym rozwigzaniem sformulowanego problemu badawczego, jak
rowniez jednoznacznie dokumentuje jej ogolng wiedze w zakresie przedmiotu i uprawianej
dyscypliny naukowej. W prezentowanej pracy potwierdzita swoje wysokie kompetencje i
umiejetnosci dotyczace analiz danych genetycznych, szczegotowej interpretacji wynikow oraz
ich prezentacji. Jednoznacznie stwierdzam, ze przedtozona praca speilnia warunki stawiane
rozprawom doktorskim okres$lone w art. 13 ustawy z dnia 14.03.2003r. o stopniach naukowych
i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (T.J. Dz. U. 2017 poz. 1789) oraz
art. 179 ust. 1 Ustawy z dnia 3 lipca 2018 r (Dz. U. 2018 poz. 1669 ze zm.). Tym samym
wnioskuje 0 dopuszczenie Pani mgr. Katarzyny Mayzy do dalszych etapow przewodu
doktorskiego. Biorgc pod uwage wartos¢ naukowsg prezentowanych badan, bardzo solidny
warsztat badawczy Pani mgr. Katarzyny Meyzy, rozmach w wykorzystaniu przez nig
zaprezentowanych podejs¢ analitycznych, dociekliwosc¢ i skrupulatno$é w analizie uzyskanych
danych oraz umiejetnosé interpretacji i swobodnej prezentacji wynikow ztozonych danych
genetycznych, uwazam, ze przedtozona praca doktorska zastuguje na wyrdznienie.
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