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Recenzja rozprawy doktorskiej pani mgr Joanny Dziurdziak pt. “Charakterystyka

Zmienno$ci genetycznej wybranych obiektéw Hordeum vulgare L.

Rozprawa doktorska mgr Joanny Dziurdziak stanowi cykl trzech artykutéw naukowych

opublikowanych w latach 2020 - 2022 i opatrzonych opisem.

Trzy prace naukowe wchodzace w sktad opracowania to spéjny tematycznie zbior
opublikowanych artykutéw w czasopismach naukowych o zasiggu migdzynarodowym. Wartosci
wspoétczynnika wplywu (Impact Factor, IF) dla tych czasopism (wg roku publikacji artykutu)
wahajg sie od 3,417 do 6,208; sumaryczny IF wynosi 13,574, a suma cytowan w bazie Web of
Science Core Collection wynosi 4, bez autocytowan 1 (stan z dnia 26.08.2022). Nalezy zauwazyc,
ze publikacje te ukazaty sie bardzo niedawno i w najblizszych latach liczba cytowan zapewne
wzroénie. Wszystkie prace wchodzace w sktad rozprawy sg wieloautorskie. Doktorantka jest
pierwszym autorem wszystkich prac. Wedlug oswiadczen udziale w powstaniu prac wkiad
Doktorantki byt bardzo duzy i jednoznacznie wiodacy - obejmowal udziat w wytypowaniu
obiektéw do badan, wykonanie lub wspétudziat w wykonaniu zdecydowanej wigkszosci analiz
(takich jak: izolacja DNA, analiza ISSR, analiza danych genetycznych, analiza danych
morfometrycznych), przygotowanie rycin, przygotowanie i korekte manuskryptow oraz, w
przypadku trzeciej publikacji, réwniez wspélprace przy opracowaniu Koncepcji pracy.
Os$wiadczenia pozostalych wspétautoréw o ich udziale w powstaniu prac sg zgodne z trescig
o$wiadczen Doktorantki. Tres¢ oswiadczen Doktorantki pozostatych wspétautorow jest takze
zgodna z wktadem deklarowanym w samych publikacjach, chociaz opis tego w wkiadu w tresci
publikacji jest bardzo ogélnikowy.

Opis poprzedzajacy cykl publikacji, liczacy 39 stron, obejmuje nastepujgce elementy:
Streszczenie (w jez. polskim i angielskim), Wykaz publikacji wchodzacych w sktad rozprawy
doktorskiej, Wykaz skrotéw, Wprowadzenie, Hipotezy badawcze i cele pracy, Materiaty i metody,

Oméwienie wynikow, Wnioski, Spis literatury. Badania zostaty zrealizowane w ramach Programu
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Wieloletniego 2015-2020 ,Stworzenie naukowej podstawy postepu biologicznego i zachowanie
zasobéw genowych roélin jako Zrédta innowacji wspierajacych zréwnowazone rolnictwo i
bezpieczenstwo zywnosciowe kraju” finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa i Rozwoju Wsi
w Krajowym Centrum RoSlinnych Zasobéw Genowych (KCRZG), Instytucie Hodowli i
Aklimatyzacji Ro$lin - Pafistwowym Instytucie Badawczym w Radzikowie, natomiast czes¢
obliczeniowa analizy danych zostata wykonana w Interdyscyplinarnym Centrum Modelowania
Matematycznego i Komputerowego UW w ramach Grantu Obliczeniowego nr G72-19.
Promotorem pracy byta dr. hab. Maja Boczkowska, prof. Instytutu, a promotorem pomocniczym -
dr Matgorzata Targonska Karasek (Polska Akademia Nauk Ogréd Botaniczny - Centrum

Zachowania Réznorodnosci Biologicznej w Powsinie).

Tematyka badan opisanych w rozprawie dotyczy charakterystyki zréznicowania
genetycznego obiektéw jeczmienia zwyczajnego z kolekcji Krajowego Centrum Roslinnych
Zasobéw Genowych w Instytucie Hodowli i Aklimatyzacji Roslin - Panstwowym Instytucie
Badawczym w Radzikowie, gléwnie odmian miejscowych i odmian historycznych, przy pomocy
markeréw molekularnych typu DArTseq i ISSR oraz, cze$ciowo, z wykorzystaniem pomiaréw
ziarniak6w i historycznych danych z doswiadczen polowych. Jest to bardzo aktualna tematyka
badawcza, zwigzana z rosngcg $wiadomo$cia na temat potencjatu zasobéw genowych jako zrédta
naturalnych wariantéw gendéw, ktére moga zosta¢ wykorzystane w hodowli dla tworzenia
nowych odmian ro$lin uprawnych, na przyklad lepiej przystosowanych do ekstremalnych
warunkéw Klimatycznych, z ktérymi coraz czesciej musimy sie zmagac - wysokich temperatur i
suszy, czy tez osiagajacych wyzsze plony na stabych glebach. Jedng z podstawowych przeszkod,
utrudniajgcych praktyczne wykorzystanie zasobéw bankéw genéw jest brak informacji
dotyczgcych zakresu reprezentowanej przez nie zmiennosci, zaréwno pod wzgledem cech

morfologicznych, jak i na poziomie genomu.

Tytut rozprawy zostat sformutowany wtasciwie i dobrze oddaje tematyke przeprowadzonych

badan.

W moim odczuciu streszczenie jest zbyt ogélnikowe, zbyt duza jego czes¢ (potowa) zostata
po$wiecona opisowi kolekcji KCRZG, ktérej w pracy charakteryzowano przeciez jedynie niewielkg
cze$¢, natomiast zbyt skrétowo przedstawiono metodyke (nie wymieniono nawet

wykorzystanych metod) i wyniki.

Opis cyklu publikacji rozpoczyna sie od ,Wprowadzenia”, w ktérym Doktorantka
przedstawita skrotowo charakterystyke rodzaju Hordeum, i informacje o kolekcjach obiektéw
tego rodzaju (Hordeum) w bankach genéw, gtéwnie o kolekcji jeczmienia jarego w KCRZG. W
dalszej cze$ci wprowadzenia Doktorantka definiuje odmiany miejscowe i opisuje ich potencjat w

hodowli oraz odmiany hodowlane i wymienia podstawowe metody wykorzystywane w hodowli.
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Wprowadzenie konczy sie informacjami na temat technik molekularnych stosowanych w
badaniach zr6znicowania genetycznego jeczmienia. Moim zdaniem w rozdziale tym brakuje
informacji o wynikach dotychczasowych analiz zréznicowania genetycznego jeczmienia, na
przyktad: jakie cechy wplywaja na strukture populacji, czy zaobserwowano powigzanie struktury
zrdéznicowania genetycznego z pochodzeniem geograficznym, czy zaobserwowano spadek
zmiennosci genetycznej w odmianach wspétczesnych. W mojej ocenie warto byto si¢ pokusi¢ o
takie podsumowanie, bytoby ono odpowiednim tlem dla opisu uzyskanych przez Doktorantke
wynikéw i utatwito ocene ich wartosci, zwtaszcza, ze dostepne sg wyniki bardzo obszernych i
kompleksowych analiz zréznicowania jeczmienia, np. wyniki charakterystyki catej kolekcji z
banku genéw IPK W Gatersleben w Niemczech (w sumie ponad 22 tysigce zbadanych obiektow,
Milner i wsp. 2018), czy tez wyniki charakterystyki kolekcji rdzeniowej jeczmienia USDA liczacej
ponad 2400 obiektéw (Mufioz-Amatriain i wsp. 2014).

Ostatnig cze$cia Wprowadzenia jest Podsumowanie. Duza jego cze$¢ poswigcona jest
koncepcji  Kkolekcji podstawowej/kolekcji rdzeniowej (ang. core collection). Uwazam, ze
wlasciwsze bytoby poswiecenie temu zagadnieniu odrebnego podrozdziatu we Wprowadzeniu
zwlaszcza, ze typowanie obiektéw do kolekcji rdzeniowej jest elementem jednej z publikacji

sktadajgcych sie na rozprawe doktorska.

W opisie pracy doktorskiej przedstawionych zostato sze$¢ hipotez badawczych, oraz dwa cele
gtéwne pracy i siedem celi szczegétowych. Wymienione cele nawigzujg do celéw naukowych
poszczegdlnych prac z cyklu, potwierdzajac jego spo6jny charakter. Jako czytelnik odczutam
niedosyt w zwiagzku z brakiem nawigzania w czesci pracy Wprowadzenie dla czesci zagadnien
poruszonych w Hipotezach badawczych. Uwaga ta wiaze sie z wczes$niejszg mojg uwagg dotyczaca
braku podsumowania dotychczasowych wynikéw analiz zréznicowania genetycznego jeczmienia

i dotyczy zwtaszcza hipotez nr 2 i nr 6.

Moje zastrzezenia budzi réwniez drugi cel gltéwny pracy: ,Podniesienie Swiadomosci
spotecznosci naukowcéw i hodowcéw w zakresie potencjatu zgromadzonej kolekcji obiektow
jeczmienia jarego i zwiekszenie zainteresowania wykorzystaniem zasobéw genowych w pracach
i rozwojowych”. Cel ten, mimo ze problem sam w sobie jest jak najbardziej godny uwagi, nie jest
w moim odczuciu celem naukowym. Jakie sposoby przyjeto do weryfikécji czy cel ten zostat
osiagniety? Cele szczegbtowe zostaly sformutowane wiasciwie, sg istotne poznawczo i majg
znaczenie praktyczne, gdyz ich realizacja moze dostarczy¢ informacji uzytecznych przy wyborze
materiatéw do hodowli twérczej i badan naukowych, np. nad genetycznymi podstawami

odpornosci na wybrane choroby jeczmienia.

W rozdziale Materialy i metody wymieniono zbiorczo grupy obiektéw zbadanych w

poszczegblnych publikacjach (odmiany miejscowe zebrane w trakcie ekspedycji na terenie PolskKi,
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odmiany miejscowe z réZnych rejonéw geograficznych, polskie odmiany hodowlane). Nastepnie
wypunktowane zostaty metody laboratoryjne i analizy danych wraz z krétkim opisem. Osobno
podane zostaly réwniez informacje o programach wykorzystanych w analizie danych. Na
podstawie tych informacji wnioskuje, iz Doktorantka dobrze opanowata podstawowe techniki
laboratoryjne i z sukcesem zastosowata szeroki wachlarz metod statystycznych i
biostatystycznych. Metody te sg dobrze dobrane do wyznaczonych celéw badawczych i

powszechnie uznane jako wtasciwe w tego typu analizach.

Kolejny rozdziat zawiera skrétowy opis wynikéw zwartych w poszczeg6lnych

publikacjach z cyklu.

Pierwszy artykul, opublikowany w roku 2020 w czasopiSmie wydawnictwa MDPI
Agronomy (10: 1958), dotyczy charakterystyki zréznicowania genetycznego 64 odmian
miejscowych jeczmienia zebranych na terenie Polski potudniowej i potudniowo-wschodniej w
trakcie ekspedycji w latach 60-tych i 70-tych ubiegtego wieku. Sposréd badanych obiektow 18%
stanowity formy 6-cio rzedowe. Do badan zréznicowania genetycznego wykorzystano markery
ISSR. Zastanawiam sie, czym byt podyktowany wybér tych wiasnie markeréw, sposrod
wszystkich innych dostepnych dla jeczmienia, zwtaszcza w niecodziennym ujeciu analitycznym,
wykorzystujgcym sekwenatory kapilarne do analizy produktéw amplifikacji. Prosze Doktorantke
o odpowiedZ na to pytanie w trakcie publicznej obrony. W pracy wykorzystano réwniez dane
paszportowe, dane historyczne z do$wiadczen polowych oraz pomiary ziarniakéw. Ww. dane
zostaly szczegbélowo i wszechstronnie przeanalizowane przy pomocy zréznicowanych metod
biostatystycznych, takich jak analiza wariancji molekularnej, analiza gtéwnych wspétrzednych,
metoda bayesowska do uzyskania informacji o strukturze populacja, ANOVA, i inne. Uzyskane
wyniki zostaly bardzo szczegétowo opisane i przedyskutowane. Publikacja zawiera rowniez wiele
rycin prezentujacych graficznie wyniki. Utatwiaja one odbiér pracy i dostrzezenie opisywanych
zalezno$ci w badanym zestawie obiektéw. Przeprowadzone analizy (gtéwnie PCoA i Structure)
pozwolily na wyodrebnienie wsréd badanych odmian miejscowych 3 grup i wskazanie
powigzania struktury z taksonomia (badane obiekty reprezentowaty 6 odmian botanicznych) i
cechg morfologiczng - oplewieniem nasion. Stwierdzono réwniez wystepowanie w kolekgji
waznych cech uzytkowych takich jak zimnotrwato$¢ czy odpornos¢ na patogeny, zatem badane w
omawianej pracy odmiany moglyby by¢ cennym materiatem do badan podstawowych lub prac
hodowlanych. Doktadniejsze okreslenie tego potencjatu praktycznego jest utrudnione. W
badaniach nie uwzgledniono bowiem odmian wspétczesnych jeczmienia, stad nie mozna
wnioskowaé, czy charakteryzowane w pracy odmiany miejscowe reprezentujg odrebna pule
genowa i czy sg potencjalnym Zrédtem alleli genéw odpornosci innych niz te wykorzystywane

wspotczesnie w hodowli jeczmienia. Cheiatabym pokresli¢, ze Autorzy skrupulatnie wymienili i



przedyskutowali w Dyskusji to i inne potencjalnie ograniczenia przyjetego uktadu
do$wiadczalnego, ktéry czesto jest przeciez kompromisem miedzy marzeniami i ambicjami

badacza a szarg rzeczywistos$cig niewielkiego finansowania i innych ograniczen.

Drugi artykut, opublikowany w roku 2021, réwniez w piSmie Agronomy (11:2330),
zawiera wyniki charakterystyki zréznicowania genetycznego 116 odmian miejscowych
jeczmienia z kolekcji KCRZG, reprezentujacych rézne rejony geograficzne: Polske, obszary
dawnego Zwigzku Radzieckiego i Czechostowacji, Gruzje, Iran i Litwe. Tym razem do
genotypowania wykorzystano jedng z obecnie najbardziej popularnych i nowoczesnych metod
wykrywania réznic w sekwencji DNA - genotypowanie przez sekwencjonowanie (w wariancie
DArTseq). Podobnie jak w poprzedniej pracy, wykorzystano dane z historycznych obserwacji
polowych oraz pomiary ziarniakéw, wykonane na potrzeby tego projektu, oraz bardzo szeroki
wachlarz metod analizy danych. Wykazano istnienie struktury w badanej kolekcji i wyodrebniono
w niej dwie lub trzy podgrupy (w zaleznosci od zastosowanej metody). Wskazano, ze pochodzenie
geograficzne do pewnego stopnia wpltywa na strukture zrdéznicowania genetycznego, a
szczegblnie odrebne genetycznie s3 odmiany miejscowe z [ranu. Zaobserwowano réwniez duze
zroéznicowanie genetyczne odmian miejscowych z Polski. Podobnie jak w poprzedniej pracy
gtéwng determinantg struktury populacji w badanym zestawie obiektéw okazato si¢ oplewienie
ziarniakow (lub jego brak). Przeprowadzono réwniez poréwnanie wynikéw analiz bazujgcych na
genotypowaniu ISSR i DArTseq. Nie udato mi sie znaleZ¢ w samej publikacji ani w opisie informacji
o tym ile obiektéw zostato przebadanych oboma ww. metodami molekularnymi. Nie znalaztam
rowniez informacji o tym ile w zestawie byto odmian o ktosach dwu- a ile o klosach

sze$ciorzedowych. Prosze o uzupetnienie tych informacji w trakcie publicznej obrony.

Ostatnia praca z cyklu, opublikowana w roku 2022 w czasopismie wydawnictwa MDPI
International Journal of Molecular Sciences (23:4553), opisuje réwniez wykorzystanie techniki
DArTseq, tym razem do analizy zréznicowania genetycznego w 83 obiektach - odmianach
jeczmienia jarego reprezentujacych ponad 120 lat polskiej hodowli tego zboza. Na podstawie
ponad 11 tys. markeréw SNP przeprowadzono bardzo obszerng i wnikliwg analize zréznicowania
genetycznego, obejmujacg réwniez dystrybucje polimorficznych miejsc wzdiuz chromosomoéw i
identyfikacje alleli unikalnych dla grup odmian reprezentujacych poszczegélne okresy
historyczne. Uzyskano niezwykle ciekawe i cenne informacje o zmianach puli genowej,
heterogennosci obiektéw i poziomie zréznicowania genetycznego, a takze wskazano potencjalne
duplikaty i wytypowano obiekty do kolekcji rdzeniowej. Uzyskane informacje sg niezwykle
uzyteczne dla wiasciwego i efektywnego spelniania funkcji statutowych banku genéw -
zachowywania zmienno$ci. Na szczeg6lng uwage zastuguje bardzo wnikliwa i szczegétowa

dyskusja uzyskanych wynikéw zawarta w tej pracy.



Na podstawie przeprowadzonych badan wyciagnietych zostato przez panig mgr Joanng
Dziurdziak 9 wnioskéw, przedstawionych na stronie 36 opisu. Moim zdaniem lepszym tytutem
dla tej czesci opisu bytoby ,Podsumowanie”, ze wzgledu na to, ze niektére sformutowania majg
raczej charakter podsumowania (np. wniosek nr 6) lub postulatu (wniosek nr 9), niz wniosku. W

moim odczuciu tres¢ tej czesci pracy nalezato by sformutowa¢ z wiekszg starannoscia.

Moje watpliwosci budzi m. in. tre§¢ wniosku nr 1. ,Poziom zréznicowania genetycznego
kolekcji polskich odmian miejscowych jeczmienia jarego jest poréwnywalny z tym
obserwowanym w innych krajowych kolekcjach odmian miejscowych zb6z. Czy uzyskane przez

Doktorantke wyniki umozliwiajg przeprowadzenie takiego poréwnania?

Chciatabym réwniez zapyta¢ Doktorantke, czy zastosowany przez nig uktad eksperymentalny
w istocie uzasadnia sformulowanie tak kategorycznego twierdzenia, jakie zawarte zostato we
whiosku nr 4: ,0dmiany miejscowe o wielorzedowym ktosie nie wykazuja odrebnosci genetyczne;j

od form o ktosie dwurzedowym”.

Ostatnim elementem opisu cyklu publikacji jest Spis Literatury obejmujacy 99 pozycji, w
zdecydowanej  wiekszosci  oryginalnych  angielskojezycznych  publikacji naukowych
opublikowanych w uznanych czasopismach. Wedtug mojej oceny wyboér Zrédet mégt by¢ bardziej
selektywny, zwlaszcza, Zze w przypadku czesci prac Doktorantka nie odwotuje si¢ do uzyskanych
wynikéw, a podaje je jedynie jako liczne przyktady zastosowania danej metody, np. wymienia 17
pracc, w Kktérych do badan zréznicowania genetycznego jeczmienia wykorzystano
sekwencjonowanie nowej generacji, nie unikajgc przy tym pomytek - praca Wenzla i wsp. z roku
2004 nie opisuje wynikéw zastosowania genotypowania przez sekwencjonowanie, autorzy
zastosowali technike mikromacierzowa - Diversity Arrays Technology (DArT). W spisie literatury
wystepujg réwniez usterki edycyjne - np. podanie tytutu w jezyku polskim dla publikacji o

numerach 59160 i 77, mimo iz s3 to publikacje napisane w jezyku angielskim.

Z obowigzku recenzenta wspomne réwniez o innych usterkach opisu: na przyktad w Wykazie
skrétéw zastosowano pisownie kazdego cztonu polskiego rozwiniecia skrotu wielkg literg, co nie
jest poprawne. W pracy wystepuja réwniez drobne usterki interpunkcyjne i stylistyczne, oraz
skréty myslowe - prosze o wyjasnienie informacji ze strony 21: ,Kolekcje plazmy zarodkowej
jeczmienia sg coraz doktadniej charakteryzowane poprzez badania asocjacyjne catego genomu, a
zidentyfikowang zmienno$¢ mozna powigza¢ miedzy innymi ze skladaniem sekwencji
jeczmienia”. '

Podsumowujac, stwierdzam, ze rozprawa jest oryginalnym rozwigzaniem problemu, ma duza
warto$¢ poznawcza i potencjat aplikacyjny. Powieksza znacznie wiedze o zréznicowaniu

genetycznym i determinantach struktury populacji jeczmienia, zwiaszcza polskich odmian



miejscowych i odmian hodowlanych tego gatunku. Uzyskane wyniki majg duze znaczenie
praktyczne. Moga bezposrednio przyczyni¢ sie do zwieszenia efektywnosci zarzgdzania kolekcjg
KCRZG oraz do zwiekszenia wykorzystania zasobéw banku genéw przez naukowcéw i hodowcow.
Uwazam, ze przedstawiona praca doktorska pani mgr Joanny Dziurdziak spetnia wymogi Ustawy
z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w
zakresie sztuki, z p6éZniejszymi zmianami, i wnioskuje o jej dopuszczenie do dalszych etapéw

przewodu doktorskiego.
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