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Recenzja rozprawy doktorskiej magistra inz. Bartosza Jablonskiego
zatytulowanej ,,Rola wybranych genéw TaCKX w regulacji rozwoju

i produktywnos$ci pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum L.)”.

Rozprawa doktorska Pana magistra inz. Bartosza Jablonskiego zostala wykonana pod
kierunkiem Pani prof. dr hab. Anny Nadolskiej-Orczyk jako promotora i Pana dr. inz.
Sebastiana Gasparisa jako promotora pomocniczego w Zakladzie Genomiki Funkcjonalnej
Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji Roslin — Panstwowy Instytut Badawczy, w Radzikowie.

Przedmiotem badan Pana Bartosza Jablonskiego byly wybrane geny TaCKX: TaCKX! i
geny klasyfikowane lacznie jako 7aCKX2 obejmujace: TaCKX2.2, TaCKX2.2.11 TaCKX2.2.2,
nalezgce do rodziny CKX u pszenicy zwyczajnej, Triticum aestivum L. Geny te kodujg
oksydazy/dehydrogenazy cytokinin i majg zatem fundamentalne znaczenie w regulaciji
aktywnosci tych fitohormonow. Jednoczesnie, z uwagi na liczbe gendéw TaCKX, wielo$é form
cytokinin, wielokierunkowe i wielokrotnie krzyzujace sig, zaréwno synergistyczne i
antagonistyczne, efekty dziatania poszczegdlnych genéw TaCKX, doktadnie poznanie ich
funkeji, sieci oddziatywan i roli w regulacji wzrostu i rozwoju roslin, jest zagadnieniem wysoce
ztozonym i dalekim od zakonczenia. W tym $wietle, zadanie, ktorego podjgt si¢ Doktorant jest
ambitne i niezwykle istotne w aspekcie poznawczym i utylitarnym, a takze bezposrednio wazne
z praktycznego punktu widzenia, biorge pod uwagg obiekt badawezy czyli jedno z trzech zboz
0 najwigkszym $wiatowym znaczeniu i najwazniejsze w Polsce.

Praca doktorska zostala wykonana w ramach realizacji dwoch projektéw Narodowego

Centrum Nauki, OPUS 7, nr 2014/13/B/NZ9/02376, pt. ,,Rola genéw TaCKX w regulacji



procesow rozwoju ro$lin pszenicy zwyczajnej (Triticum aestivum L.)” i OPUS 19, nr
2020/37/B/NZ9/00744, pt. ,Ideotyp wysokoplonujgcej rosliny pszenicy bazujgcy na
genetycznej regulacji cytokinin”. Uzyskane wyniki badan zostaly juz opublikowane, stad
rozprawa doktorska skiada si¢ z dwdch gléwnych czesci. Pierwsza ,tradycyjna” obejmuje
typowe rozdzialy jak Streszczenie i Przeglad literatury jako wprowadzenie do podjete]
tematyki, Hipotezg i cele badawcze oraz skrocony opis Materiatéw i metod. W kolejnych
rozdzialach nastgpuje omoéwienie najwazniejszych wynikéw i wnioski z przeprowadzonych
badan, ktore z kolei zawarte s3 w drugiej ,,publikacyjnej” czgsci rozprawy, obejmujacej trzy
publikacje. Sposéb wykonania prac badawczych w ramach projektow naukowych, jak i
»publikacyjna” forma rozprawy wpisujg si¢ w najnowsze trendy. Szczegolnie ten drugi aspekt
zastuguje na uznanie, gdyz rozprawa w postaci zbioru publikacji, do tego trzech, nie jest reguta.
Wskazuje to na bardzo dobre przygotowanie i wykonanie badan, zaréwno Doktoranta, jak i
zespotu badawczego pod kierownictwem Pani prof. dr hab. Anny Nadolskiej-Orczyk.
Publikacje stanowigce rozprawe doktorska sg catkowicie spéjne tematycznie, co
widoczne jest juz chocby po ich tytutach: 1) ,Silencing of 7aCKXI mediates expression of
other 7aCKX genes to increase yield parameters in wheat”, 2) ,,7aCKX2.2 genes coordinate
expression of other 7aCKX family members, regulate phytohormone content and yield-related
traits of wheat”, 3) “Genotype-dependent effect of silencing of TaCKX/! and TaCKX2 on
phytohormone crosstalk and yield-related traits in wheat”. Wszystkie prace zostaly
opublikowane stosunkowo niedawno, tj. w latach 2020-21, w uznanym migdzynarodowym
czasopi$mie International Journal of Molecular Sciences, o wysokiej rozpoznawalnosei i
wskazniku cytowa, czego wyrazem jest wysoki sumaryczny IF ww. prac, wynoszacy 18,34
We wszystkich publikacjach Pan Bartosz Jablonski byl wiodgcym autorem, jego udziat byt
najwigkszy i wynosit 40%. Jedynie w ostatniej publikacji byt on niewiele nizszy od wktadu
Pani prof. Nadolskiej-Orczyk (43%), promotorki i zarazem kierowniczki projektéw, w ramach
ktérych byl wykonywany doktorat. Doktorant wykonat zasadniczg cze$é badan skladajacych
si¢ na publikacje, tj. dopracowal metodologi¢ i wykonat analizy, a nastepnie opracowat i
zinterpretowal  uzyskane wyniki. Ponadto przygotowal ryciny przedstawiajace i
podsumowujgce wyniki, zatem stanowigce jedna z kluczowych czesci publikacii.
Opublikowanie wynikéw badan juz samo w sobie $wiadczy o uznaniu przez spolecznogé
naukowg i zarazem o walorach Pana magistra inz. Bartosza Jablonskiego jako kandydata do
stopnia naukowego doktora. Niemniej obowigzkiem recenzenta jest odniesienie si¢ do catodci

rozprawy, co tez zostanie poczynione w kolejnosci rozdziatéw rozprawy.



Rozprawa napisana jest zwi¢zle i w przewazajgcej mierze przystepnie. Wprowadzajac do
tematyki badawczej, Doktorant przedstawia histori¢ powstania gatunku, uprawy i hodowli 7.
aestivum, a nastepnie charakteryzuje zjawisko interferencji RNA, jako podstawy metodologii
uzytej do otrzymania transgenicznych linii pszenicy z wyciszonymi genami TaCKX. Efekty
wyciszenia na  poziomie  molekularnym,  biochemicznym i  morfologicznym
(morfometrycznym) byly nastepnie analizowane, opracowane statystycznie i interpretowane
pod kgtem roli wyciszanych gendéw w regulacji wzrostu i rozwoju oraz produktywnosci roslin
pszenicy. Obydwa powyzsze watki opisane sg skrotowo, co jest naturalne w kontekscie gtownej
tematyki pracy. Wydaje si¢ jednak, Zze opis RNAi mozna bylo poszerzy¢ o krotkie uzasadnienie
wyboru tej metody i/lub poréwnanie z CRISPR/Cas9, metoda wspomniang w rozprawie, a
obecnie intensywnie rozwijana.

Ze wzgledu na tematyke pracy, wigkszos¢ przegladu literatury po§wig¢cona jest dzialaniu
cytokinin oraz zwigzanej z tym dotychczas poznanej funkcji gendéw CKX u zbdz, szczegdlnie
pszenicy. Ta czes¢ rozprawy jest szczegdtowym opisem, dokonanym w oparciu o najnowsza
literature. Wkradly sie¢ jednak do niej nieliczne bledy i niedoméwienia. I tak, NO-
izopentenyloadenina nie jest hydroksylowana, natomiast zeatyna jest, dlatego ta drugg mozna
uzna¢ pod wzgledem chemicznym za pochodnag pierwszej, chociaz syntetyzowana jest w innym
rozgalezieniu szlaku biosyntezy (str. 13). Podobnie, jakkolwiek zorientowany czytelnik zna
kontekst, warto jednak dopisaé, ze izomer trans-zeatyny jest wysoce aktywny biologicznie.
Mozna tez dodac, ze cytokininy aromatyczne oprocz pochodnych analogicznych do tych dla
cytokinin izoprenoidowych, tworzg tez arabinozydy.

Pewnym problemem dla czytelnika moze by¢ tez opanowanie informacji dotyczacej
funkcji genow TaCKX. Wynika to w duzej mierze z liczby genow wchodzacych w sklad rodzin
u omawianych gatunkéw zbodz, jak i wspomnianej wezeéniej wielokierunkowosci dziatania
genow CKX wzgledem poszezegodlnych cytokinin i dalej zréznicowanego spektrum efektéw
wyciszania 1 analizy funkcjonalnej. Jednakze oméwienie tkankowo-rozwojowej specyficznosci
ekspresji poszezegolnych genow nie jest jednolite, niektore z gendow sg opisane jako ulegajace
specyficznej ekspresji raz w jednych organach/fazie rozwojowej, a raz w innych, np. TaCKX8
czy TaCKX9. Przyczyna takiego stanu rzeczy jest zroznicowanie wynikdw poszczegdlnych
autorow jak i zmieniajgca si¢ nomenklatura genow 7aCKX. Doktorant nie ustrzegt sie przy tym
bledu przypisujac réznym genom tg samg nazwe TaCKX2.2 (str. 22). Niezaleznie jednak od
tego wydaje sig, ze charakterystyka genéw 7TaCKX moglaby by¢ ulatwiona przez
podsumowanie w formie np. tabeli, ktéra obejmowataby zmieniajacg si¢ nomenklature,

specyficznos¢ i poziom ekspresji (wg réznych autorow) oraz efekty analizy funkcjonalnej.



Mankamentem, wprowadzajgcej czy ,tradycyjnej” czgsci rozprawy jest jezyk, ktory
bywa skrotowy i zargonowy. Przyktadami sg takie sformutowania, jak: ,,silnemu wyciszeniu
genu TaCKX2.2 w T, towarzyszylo nieznaczne obnizenie ekspresji TaCKX2.2.1 i silna
regulacja w gére (...) przy jednoczesnym obnizeniu benzyloadeniny (BA) i kwasu
abscysynowego (ABA) i redukeji kwasu giberelinowego (GA3).” — w Streszczeniu; »Najwyzsza
zawartos¢ zar6wno w wyciszonych jak i nie wyciszonych kontrolach (...)” — str. 14 czy
»T1aCKX1 (...) wykazywal wysokq ekspresjg” - str. 23, ,,obnizeniem kwasu abscysynowego” —
str. 20. Podobnych sformutowan jest wigcej, ale ich wyliczanie wypaczytoby wartosé rozprawy
i sens recenzji. Z tego samego powodu mozna poming¢ liczne bledy literowe, interpunkcyjne
czy powtdrzenia (np. ,,Geny z rodziny genéw” — w Streszczeniu). Nalezy sie jednak odniesé
do kilku kwestii ogélnych:

* Doktorant uzywa sformulowania ,,pylenie” (str. 4, 14, 23, 25, 26) wskazujgce na proces
rozciggnigty w czasie, podczas gdy prawidlowe byloby ,zapylenie”, gdyz wiasnie ono
uruchamia lub istotnie intensyfikuje ekspresj¢ lub do niego odnoszona jest ekspresja
poszczegdlnych genéw 7aCKX. Termin ,zapylenie” odpowiadatby takze terminologii
angielskiej i skrétowi DAP — days after pollination.

* Terminy ,.drewno” i ,lyko”, jakkolwick poprawne, wydajg si¢ niezbyt trafne, gdyz bedac
nazwami tkanek niejednorodnych bardziej pasuja one w kontekscie anatomii lub wykorzystania
biomasy roélin. W przypadku transportu cytokinin, a takze innych fitohormonéw bardziej
adekwatne mogtyby by¢ sformulowania ,,rurki sitowe floemu, naczynia ksylemu”. Nalezy
Jednak zaznaczy¢, Ze jest to subiektywne odczucie recenzenta.

* Dyskusyjng kwestig jest stosowanie w calej pracy szerokiego terminu ,,ekspresja” genéw w
odniesieniu do ,,transkrypcji”. Recenzent zdaje sobie sprawe, Ze jest to obecnie zjawisko tak
powszechne, ze proba $cistego przestrzegania pierwotnej terminologii moglaby prowadzi¢ do
nieporozumien. Zorientowany czytelnik bez trudu rozgraniczy tez »ekspresje” w waskim
znaczeniu transkrypcji od tego w bardziej ogolnym jak np. ,,cytokininy wplywajg na ekspresje
innych genéw kontrolujgcych m. in. aktywnos$¢ merysteméw (...)”. Niemniej warto byloby
pozna¢ stanowisko Doktoranta w tej sprawie.

* Niekonsekwentne stosowanie skrotow i wyjasnien. Niektére skroty sa wyjasnione tylko w
tekdcie, ale nie na zalgczonym wykazie, np. ZOG, tZG, tZR, DZG, GLU, UGT, a niektore
weale, np. MIR (str. 11). Pomimo skrétéw, stosowane sg tez niekiedy pelne nazwy, np. na str.

15, 16, 20. W innych przypadkach wyjasnienia skr6téw lub pojeé pojawiaja sie po kolejnym



uzyciu, zamiast przy pierwszym, np. MTZ — masa tysigca ziaren (Streszczenie), a np. transport
akro- i bazypetalny powinien by¢ wyjasniony juz na str. 16, a nie str. 19.

Oprécz ww., sg tez pomniejsze sformutowania, ktére moglyby by¢ dopracowane, np.

e ,(...) cztowiek udoskonala jego cechy w sposéb nieplanowany (...)” gdy powinno by¢
,udoskonalatl” — str. 9;

¢ . potudniowo-wschodniej czgsci Turcji” — mozna by dodac ,,dzisiejsze)” —str. 9;

¢ stosowanie rodzaju zenskiego i nijakiego w odniesieniu do Triticum — str. 9;

¢ ,znaczne réznice w obrebie zrdéznicowanego zakresu tkanek i narzadow” — wystarczyltoby
»znaczne rdznice w poszcezegdlnych tkankach” i powinno by¢ ,,organach” — str. 17;

e oznaczono homeologi 11 gendw na genomach” — powinno by¢ ,,w genomach”.

Powyzsze uwagi maja jednak drugo- i trzeciorz¢dne znaczenie, a sam przeglad literatury
stanowi wyczerpujgce wprowadzenie do dalszych czgsci rozprawy.

Cel pracy jest jasno przedstawiony, jakkolwiek nieco nieprecyzyjnie. Nalezaloby od razu
zaznaczy¢, ze analizowano funkcj¢ biologiczng wybranych genéw TaCKX. Nalezy tez zwrocié
uwage, ze pomimo potocznego rozumienia fenotypowania, pojecie fenotypu obejmuje
morfologi¢ i anatomi¢ oraz wszystkie procesy zyciowe, zatem w ujetym kontekscie lepiej
byloby wspomnie¢ cechach morfologicznych lub morfometrycznych. Hipoteza badawcza jest
dos¢ ogolna, ale jest to uzasadnione zwazywszy na etap gromadzenia podstawowej wiedzy
odno$nie dzialania genéw TaCKX. W kontekscie zainteresowania produktywno$cig pszenicy
catkowicie uzasadniony jest wybdr gendéw TaCKX1 i TaCKX2 jako przedmiotu badan, z uwagi
na ich wysoce specyficzng ekspresje w rozwijajgcych sie ktosach. W celu sprawdzenia wptywu
genotypu na aktywnos¢ analizowanych genow, badania przeprowadzono na dwéch odmianach
pszenicy, Kontesa i Ostka Smolicka, wyraznie odmiennych pod wzgledem budowy klosa.
Nalezy podkres$li¢ wieloaspektowos¢ badan przy uzyciu szerokiego zakresu metod
badawczych, przede wszystkim: analizy transkrypcji wybranych gendéw TaCKX, pomiary
aktywnosci enzymatycznej CKX i oznaczanie fitohormonéw, pomiary zawartosci chlorofilu
oraz fenotypowanie i analiza statystyczna. Warto tez podkresli¢ wykorzystanie metody RNAI,
zamiast CRISPR do uzyskania z wyciszonymi genami 7aCKX, w tym udane zastosowanie
fragmentu sekwencji o najwyzszej homologii do wyciszenia genéw homeologicznych.
Metodologiczna i wynikowa czg$¢ rozprawy zawarta jest, jak wspomniano, w zatgczonych
publikacjach. Mozna zatem stwierdzi¢, ze =zostala juz zrecenzowana i pozytywnie
zweryfikowana, o czym $wiadezy kilkadziesigt dotychczasowych cytowan publikacii.

Jakkolwiek rola genéw TaCKX w rozwoju roslin pszenicy pozostaje w duzym stopniu



niewyjasnionym i skomplikowanym zagadnieniem, uzyskane wyniki znacznie poszerzaja

znajomo$¢ funkeji badanych genéw, szczegélnie w fazie kloszenia. Do najwazniejszych

osiggnigé w opinii recenzenta mozna zaliczy¢ wykazanie, ze:

L,
2

Poszczegdlne geny TaCKX wzajemnie wptywaja na swoja ekspresje.
Poszczegoblne cechy zwigzane z rozwojem i fizjologia roslin oraz cechy plonotwércze sg
regulowane przez rézne geny TaCKX poprzez metabolizm cytokinin oraz wplyw na

dzialanie pozostatych fitohormonow.

. Odmienne efekty wyciszania wskazuja, ze geny TaCKXI i TaCKX2 wykazujg czgsciowo

przeciwstawne dziatanie, tj. wzgledem niektorych cech, np. liczby nasion, masy tysigca
nasion, dtugosei i liczby ktosow i in. Uzasadnione jest stwierdzenie, ze regulacja ekspresji
genow TaCKXI i TaCKX2 zachodzi poprzez sprz¢zenie zwrotne.

Dzialanie gendéw TaCKXI! i TaCKX2 moze zaleze¢ od genotypu, jak wykazano na

przyktadzie bezoscistej odmiany Kontesa i Ostka Smolicka o o$cistych klosach.

. Wyciszenie genow TaCKX, przynajmniej niektorych i na okreslonym poziomie moze mieé

znaczenie praktyczne poprzez zwiekszenie plonu.

Jak czgsto bywa, pomimo osiggni¢¢ pozostajg lub powstaja nowe pytania. Pierwszym, ktore

narzucito si¢ podczas lektury publikacji jest to o mozliwo$¢ zaproponowania na obecnym etapie

badai modelu dziatania badanych i pozostatych gendw TaCKX, ktéry mégtby byé stopniowo

uzupelniany w miarg zdobywania nowej wiedzy. Wigze si¢ z tym kwestia latwiejszego w

odbiorze schematu. Recenzent przyznaje, ze miat spore trudnosci z rozwiklaniem odno$nych

tabel w publikacjach. Dalsze pytania dotycza nastepujgcych watkéw:

1.

Efekt wyciszone] ekspresji TaCKX1 i TaCKX2 na cechy plonotworcze jest zrozumialy.
Jednakze, czy pomimo stwierdzonych korelacji ekspresja tych genéw w rozwijajacych sig
kiosach moze przektada¢ si¢ na cechy morfometryczne roslin, ktére ksztattuja sie przed
kioszeniem jako koncows fazg rozwoju, takie jak diugos¢ todyg czy rozwdj korzeni,
zwlaszeza u siewek? Czy w takim aspekeie nie powinna by¢ badana ekspresja genoéw CKX

na innych etapach rozwoju ro$lin?

. Oznaczenia wyciszania genéw. Dla poszczegélnych wyciszanych genéw TaCKX w

odmianie Kontesa przyjeto wzglgdne wartosci progowe, tj. <0,6 i >0.8 oznaczajace
odpowiednio znaczne wyciszenie, ,,zwykle” wyciszenie i jego brak. Jednakze ile rodlin tej
odmiany i o jakim poziomie wyciszenia wybrano do analiz fitohormonow i
morfometrycznych? Jak ksztattowaly sig te wartosei dla analizowanych genéw w przypadku
odm. Ostka Smolicka? Z kolei do analiz funkcji TaCKX1 w odm. Kontesa wybrano 8 roslin

o najwigkszym wyciszeniu, tj. 0,24 -~ 0,4 aktywnosci transkrypcyjnej w poréwnaniu z
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rolinami  kontrolnymi. Na jakiej podstawie ustalano ww. warto$ci progowe dla
poszczegdlnych gendw i odmian, a priori czy a posteriori na podstawie analiz transkrypcji
i liczby roslin?

. Wyciszenie danego genu 7aCKX powodowalo obnizenie poziomu ekspresji (transkrypcji)
kolejnych genow CKX, a wzrost ekspresji innych. Ttumaczone jest to kompensacjg lub
utrzymaniem homeostazy fitohormonalnej. Jednakze wspdlczynniki korelacji pomiedzy
ekspresjq wyciszanego genu i pozostatych 7aCKX tylko w pojedynczych przypadkach byty
znaczgce. Najprawdopodobniej ekspresja TaCKX zalezy tez od innych procesow, przede
wszystkim syntezy i transportu cytokinin i innych fitohormonéw. Badania te wykraczaty
poza ramy projektow i pracy doktorskiej, ale dobrze bytoby poznaé zdanie Doktoranta w
tym zakresie, np. odnosnie gendw — kandydatow do analiz.

. Czy efekt zmiany profilu ekspresji genow CKX po transformacji za pomoca Agrobacterium,
obserwowany dla odmiany Ostka, byl widoczny takze dla odm. Kontesa? Czy nie jest
mozliwe, ze obserwowane zjawisko wynikato raczej z warunkow kultury in vitro, ktore
mogg powodowa¢ zmiennos¢ epigenetyczng, jak tez bylo zalezne od genotypu? W
przypadku odm. Kontesa nie stwierdzono przeciez wpltywu kultury in vitro na
ckspresj¢/wyciszenie CKX. Na ile mozna wytlumaczy¢ zjawisko zmienionego profilu
ekspresji TaCKX efektem pozycyjnym i/lub liczby kopii T-DNA z kasetg wyciszajaca? Czy
te aspekty byly badane lub planowane sg tego typu analizy w kolejnych badaniach?

. W otrzymanych liniach roslin z wyciszanymi genami TaCKX zazwyczaj zmieniona istotnie
byla masa tysigca nasion. Czy zmieniona byla tez zdolnos¢ kietkowania, a nastepnie
kondycja/fizjologia rodlin w trakcie rozwoju? Czy badano, przynajmniej wstepnie, rosliny
pokolenia T3?

. Oprocz wielkosci plonu, istotne znaczenie ma jego jakosé. Czy badano lub planowane s
analizy wartosci uzytkowej ziarna z roslin z wyciszonymi genami TaCKX: skiadu,
parametrow przerobu, wypieku itp.?

Podobnie jak w przegladowej czgsci rozprawy nie sposob niestety nie odniesé si¢ do

skrotowego 1 zargonowego jezyka czesci wynikowej. Przykladowo juz tytul pierwszego

podrozdziatu, odnoszgcego si¢ do pierwszej publikacji jest niescisty (str. 27). Wydaje sie, ze

gen TaCKX] naturalnie reguluje ekspresje innych genéw z tej rodziny, zatem indukowane,

sztuczne wyciszenie tego genu jedynie zmienia profil ekspresji. Sformutowanie ,,zwickszenie

zawartosci degradowanych przez ten enzym cytokinin” tez jest niefortunne, raczej mogloby

brzmie¢ ,,zwigkszenie zawartosci cytokinin wskutek zahamowania ich degradacji” (str. Z7).

Podobnie daje sig zauwazy¢ niekonsekwentne stosowanie skrotéw (np. str. 27), zbedne zdania,
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jak to, ze rozne formy zeatyny naleza do cytokinin izoprenoidowych (str. 28) lub tzw. skroty
myslowe i niekompletne opisy. Przyktadowo, oméwiony jest wptyw fitohormonéw na dtugosé
ktosow w roslinach niewyciszonych (kontrolnych?), ale w odniesieniu do roslin wyciszonych
wspomniany jest wplyw ekspresji TaCKX (str. 28). Sformutowanie , korelacje pomiedzy MTZ
i cytokininami” (str. 31) jest przyktadem codziennego ,laboratoryjnego” je¢zyka, natomiast
kilkakrotnie uzyte ,liczba” lub ,masa ziarna” brzmi bardzo technicznie i powinno by¢
zamienione na ,liczba/masa ziaren”. Inne lapsusy sprawiajg, ze podawane informacje sg
niejasne, np. ,w obu grupach roélin wyciszonych i niewyciszonych” (str. 28), ,,spadkiem
produktow glukozylacji” — chyba chodzito ogélnie o glikozylacje (str. 33) czy ,,(...) liczba
nasion, MTZ pozostaly niezmienione, a nieistotnemu obnizeniu ulegly liczba i masa nasion”
(str. 33). Podane przyklady nie wyczerpuja wszystkich niedociagni¢é¢ jezykowych, nie
obejmujg tez tzw. literdbwek i pomniejszych uchybien. Powyzsze niedociggniecia obnizaja
odbiér samej rozprawy, ale by¢ moze jest to subiektywne odczucie recenzenta wynikajace z
przywigzywania wagi do szczegdtow.

Podsumowujac, wyniki przedstawione w rozprawie maja niewatpliwie wysoka warto$¢
merytoryczng i stanowig znaczny postep w poznaniu roli genow CKX w rozwoju roslin. Istotne
jest takze potencjalne znaczenie praktyczne uzyskanych wynikéw, w tym zastosowanie metod
biotechnologicznych do zwigkszenia plonu pszenicy. Pan Bartosz Jablonski udowodnit
dojrzalo$¢ naukowg przejawiajgcg si¢ w planowaniu i przeprowadzeniu wysoce
kompleksowych i zréznicowanych metodologicznie badan, a nastgpnie interpretacji i integracji
ich ztozonych wynikéw. Oceniana rozprawa, na ktorg sktadajg si¢ trzy publikacje naukowe,
solidnie dokumentuje warsztat badawczy oraz wyniki Pana Bartosza Jablonskiego. Jednoczesnie

wyrazam uznanie dla Doktoranta i promotoréw rozprawy oraz catego zespotu badawczego.

Whiosek koncowy
W $wietle przedstawionej powyzej, pozytywnej oceny, rozprawa doktorska Pana magistra inz.
Bartosza Jablofiskiego spelnia wymogi art. 14 ust. 2 pkt. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003 1. 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. 1 ustawy z dnia 3 lipca 2018 r. Przepisy wprowadzajace ustawe
- Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2018 r., poz. 1669 z p6zn. zm.), a stopien
doktora moze by¢ nadany w dziedzinie i dyscyplinie okreslonej w przepisach wydanych na
podstawie art. 5 ust. 3 tej ustawy. Zatem wnioskuj¢ do Rady Naukowej IHAR-PIB o dalsze

procedowanie przewodu doktorskiego. WW

Tomasz Pniewski



