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Recenzja pracy doktorskiej mgr. Igora Jasielczuka
pt. Wykorzystanie markeréw SNP do identyfikacji przynalezno$ci rasowej bydta,
wykonanej pod kierunkiem dr. hab. Tomasza Zagbka, prof. IZ

i promotora pomocniczego dr. hab. Artura Gurgula, prof. IZ

Ocena wyboru i znaczenia podjetej tematyki badawczej

W naukach zootechnicznych jednym 2z naturalnych Kkierunkéw badan jest
doskonalenie systemu identyfikacji osobniczej i rasowej zwierzat. Stosowanie
sprawnych i wiarygodnych metod okreslania przynaleznosci rasowej osobnikéw ma
wptyw na efektywnos$¢ podejmowanych decyzji hodowlanych, zwtaszcza przy realizacji
programOw ochrony zasobow genetycznych. Mogg one by¢ rowniez wykorzystane
w systemie identyfikacji i nadzorze zZywnosci. Poczatkowo okreslanie przynaleznosci
rasowej zwierzat odbywato sie na podstawie zespotu cech fenotypowych, nazwanych
jako ,wzorzec rasowy”. Wiarygodno$¢ tej metody ogranicza sie jedynie do zmiennosci
fenotypowej i nie uwzglednia rzeczywistej zmiennos$ci genetycznej na poziomie DNA.
Okolicznosci te sklonity do poszukiwania bardziej efektywnych metod rejestracji
zmienno$ci genetycznej. Rozwdj genetyki molekularnej i wykrycie polimorfizmu
mikrosatelitarnych sekwencji DNA (STR) stworzyly mozliwo$ci wykorzystania go
w identyfikacji osobniczej i rozréznianiu rasowym. Metoda ta okazata sie jednak mato
doskonata, ze wzgledu na brak poréwnywalnosci wynikéw uzyskanych w roznych
laboratoriach. Wraz z rozwojem technik genotypowania opartych na wysokowydajnych
mikromacierzach DNA, zawierajgcych sondy dla wielu tysiecy markeréw SNP,
rozmieszczonych w catym genomie rozpoczeto dziatania zmierzajgce do opracowania
metod identyfikacji rasowej bydta na podstawie analizy polimorfizmu pojedynczych
nukleotydow (SNP). W odréznieniu do markeréw STR charakteryzuja sie one m. in.
polimorfizmem binarnym, przez co s3 tatwiejsze do walidacji, mniejszym

prawdopodobienstwem popetnienia bledéw genotypowania, niskim wskaznikiem



mutacyjnosSci oraz mogg by¢ genotypowane przy uzyciu nowoczesnych technologii
i bardzo wydajnych metod.

Biorgc pod uwage Swiatowe trendy zmierzajgce do stosowania w praktyce
hodowlanej polimorfizmu pojedynczych nukleotydéw (SNP), jako metody pozwalajgcej
na okreslenie przynaleznoSci rasowej bydta temat rozprawy doktorskiej mgr. Igora
Jasielczuka nalezy uzna¢ za aktualny.

Charakterystyka pracy

Przedtozong do oceny rozprawe doktorska mgr Igora Jasielczuka postrzegam
jako kontynuacje bogatej i ugruntowanej tradycji badan Instytutu Zootechniki PIB
w Balicach nad identyfikacjg osobniczg i kontrolg pochodzenia zwierzat w Polsce. Ma
ona forme klasycznej rozprawy naukowej i obejmuje rozdziaty: Wstep, Cel pracy,
Material i metody, Wyniki, Dyskusja, Wnioski, Bibliografia tworzace tacznie wraz ze
spisem treSci, wykazem stosowanych skrétéw, streszczeniem w jezyku polskim
i angielskim przejrzystg strukture opracowania, liczgcg 102 strony maszynopisu.
W pracy dodatkowo zamieszczono ,Elektroniczne materiaty uzupetniajgce” opracowane
w 21 tabelach, zawierajgce informacje dotyczace czeSci wynikowej pracy. Praca zostata
napisana z zachowaniem wlasciwej sekwencji omawianych zagadnien, jezykiem
naukowym w dobrym stylu, z dbaloscia o rzeczowo$¢ przekazywanych tresci. Na
podkreslenie zastuguje dobra konstrukcja i w konsekwencji przystepna czytelno$¢ 21.
tabel i 25. wykreséw zamieszczonych w cze$ci opisowej pracy oraz 21. tabel
w  Elektronicznych materiatach uzupeniajgcych. Wykaz cytowanej literatury jest
obszerny i obejmuje 127 pozycji, w tym zaledwie 13 to opracowania polskojezyczne.
Zdecydowana wiekszo$¢ prac zostata opublikowana w czasopismach o uznaj renomie
miedzynarodowej a 71 (56%) prac pochodzi z ostatnich 10. lat. Pozycje pi$miennictwa,
mimo ich duzej liczby, dobrane zostaly w sposéb przemyslany i ograniczony gltéwnie do
zakresu badan.

Problematyke rozprawy Autor zasygnalizowat w kréotkim jednostronicowym
wprowadzeniu, w ktéorym skupit sie na uzasadnieniu potrzeby kontynuowania prac na
nad doskonaleniem metod rozpoznawalnoSci rasowej w oparciu o markery SNP,
zwlaszcza w odniesieniu do polskich ras bydia. Nastepnie w dalszych rozdziatach
Wstepu w sposéb czytelny i systematyczny omoéwil ewolucje doskonalenia metod
identyfikacji rasowej bydla w Polsce i na $wiecie, dokonujgc kompletnego przegladu

wiedzy na temat dotychczas wykorzystywanych metod, poczawszy od wzorcéw



rasowych, poprzez markery mikrosatelitane (STR) do polimorfizmu pojedynczych
nukleotydéw (SNP), wskazujac wady i zalety ich stosowania. Wiele miejsca poswiecit
rowniez na omodwienie zastosowan markeré6w SNP w badaniach struktury
i Zréznicowania genetycznego ras bydta oraz ochronie bioréznorodnosci.

Wielowatkowa i staranna kompilacja wynikéw badan krajowych i zagranicznych
z tego zakresu $wiadczy o dobrej orientacji Autora w obszarze badawczym, w ktérym
mieSci sie przygotowana rozprawa. W mojej ocenie rozdziat ten stanowi bardzo dobre
kompendium wiedzy ograniczone do tematu i zakresu pracy. Wiasciwy dobér pozycji
bibliograficznych pozwolity Autorowi wytyczy¢ nadrzedny cel pracy, ktérym byt wyboér
metod selekcji markeréw uzyskanych z mikromacierzy Illumina BovineSNP50
i utworzenie panelu marker6w, umozliwiajgcego efektywng identyfikacje rasowa bydta.
Dodatkowo podjeta zostata préba zweryfikowania przydatnosci zaproponowanego
panelu markeré6w SNP do okreSlenia struktury i zmiennoSci genetycznej 10-ciu ras
bydta utrzymywanego w Polsce. Proponuje, aby przy przygotowaniu pracy do druku
przeredagowac cel pracy, gdyz w 1 zadaniu zamieszczonym w 6-ciu wierszach zawarto
zbyt duzo informacji, przez co stat sie on mato przejrzysty.

W rozdziale Material i metody Autor opisal zgromadzony do badan materiat
zwierzecy, przeprowadzone analizy laboratoryjne, techniki molekularne oraz kolejnos¢
dziatan z wykorzystaniem narzedzi bioinformatyczych i statystycznych zmierzajgcych
do osiggniecia zatozonego celu pracy. W badaniach Autor uwzglednit 10 ras bydta
utrzymywanych w Polsce, w tym 4 rasy lokalne (biatogrzbietg, polska czerwono-biata,
polska czerwong, polska czarno-bialg) i 6 ras ktére mozna scharakteryzowac jako
wysokoprodukcyjne  (Charolaise, Hereford, holsztynsko-fryzyjska, Limousine,
Montbeliarde, simentalskg). Uwazam, ze do osiggniecia zatoZonego celu dobor ras jest
wilasciwy, natomiast brak jest informacji, dlaczego w badaniach uwzgledniono ré6zng
liczbe osobnikéw przynalezacych do kazdej z 10-ciu ras bydta, mimo iz Autor podaje, ze
wyboru dokonano losowo. Reasumujgc rozdziat ten zostat opracowany z bardzo duza
starannoscig, jednak w mojej ocenie dla utatwienia percepcji mozna byto w formie
graficznej przedstawic¢ kolejno$¢ dziatan objetych metodyka badan.

Rozdzial - Wyniki - zawiera opisowa, graficzng i tabelaryczng prezentacje
uzyskanych wynikéw. W tej czesci Autor w sposéb wiarygodny, wrecz fotograficzny
omawia uzyskane wyniki z kolejnych etapéw przeprowadzonych analiz. W pierwszej

czeSci dokonuje charakterystyki 41 276 markeréw SNP uzyskanych z mikromacierzy,



zlokalizowanych na 29 chromosomach. Doktorant z wykorzystaniem 3 metod
statystycznych, tj.: delta (D), wspétczynnik Fst miedzy parami ras (F) i po raz pierwszy
zastosowany w tej pracy wspotczynnik Fsr, obliczony pomiedzy jedng rasg wzgledem
reszty ras (G) oraz dodatkowo stosujagc dwa odrebne podej$cia metodyczne, dokonat
doboru markerow i utworzyl trzy panele liczace odpowiednio 96, 192 i 288 SNP.
Wykazal, Ze niezaleznie od zastosowanej metody selekcji markeréw wszystkie
utworzone panele charakteryzowaly sie nier6wnomiernym rozktadem SNP w genomie
bydta, a najwieksza liczba markeréw SNP wystepowata na chromosomie 6. W dalszej
czeSci tego rozdziatlu stosujac trzy wskazniki tj.: czuto$¢ (C), Srednie
prawdopodobienstwo przypisania (Pp) oraz specyficzno$¢ (S) Autor dokonal oceny
efektywno$ci utworzonych paneli w rozréznianiu ras bydta. Kolejnym etapem
przeprowadzonych analiz byto wykazanie, przydatno$ci zaproponowanych przez siebie
paneli SNP do okre$lenia struktury i zréznicowania genetycznego wewngtrz populacji
oraz pomiedzy populacjami. Odnoszac uzyskane wyniki do otrzymanych na pelnym
zbiorze 41 276 markeréw SNP, wspélnych dla wszystkich badanych ras, Autor wykazat
przydatnos$¢ zredukowanych paneli do szacowania warto$ci parametréow genetycznych
w powszechnie stosowanych analizach z zakresu genetyki populacji.

W mojej ocenie opis wynikdw jest kompletny i szczegétowy. Wyniki
przeprowadzonych badan Autor zamies$cit w 21 tabelach i na 25 rysunkach. Na
szczegOlne podkreSlenie zastuguje doskonale opracowana graficzna prezentacja
wynikéw, ktéra bez trudu pozwala czytelnikowi zapozna¢ sie z duzg dawkg informacji
zamieszczonej w tej czeSci pracy. Konstrukcja oraz objasnienie zestawien
tabelarycznych i rysunkéw sg informatywne i nie wymagajg korekty redakcyjnej.

Dyskusja wynikéw bezposrednio nawigzuje do zakresu przeprowadzonych badan
i odpowiada podrozdzialom zamieszczonym w czeSci wynikowej pracy. Zostata
napisana z duzg znajomos$cig zagadnienia i literatury zZrodtowej. Autor wyniki badan
wlasnych odniést do podawanych przez innych autoréw, starajgc sie znalezé
wyjasnienie dla uzyskanych przez siebie rezultatow. W tej czeSci rozprawy za wazne
uznaje dywagacje Autora dotyczace wad i zalet oraz ograniczen praktycznych
stosowanych metod identyfikacji rasowej bydta.

Rozprawa zakonczona jest dwunastoma uogélnieniami i wnioskami
odzwierciedlajgcymi uzyskane wyniki i odnoszgcymi sie do celéw badan. W mojej ocenie

tak sformutowane osiggniecia bardziej stanowig uogoélnienia niz wnioski, poniewaz



zawierajg informacje o uzyskanych wynikach, dlatego tez rozdziat ten powinien zostaé
zatytutowany podsumowanie i wnioskKi.

Podsumowanie

Reasumujgc stwierdzam, ze praca doktorska mgr. Igora Jasielczuka jest cenng
pozycjg piSmiennictwa naukowego. Uzyskane wyniki majg perspektywicznie duze
znaczenie praktyczne i stanowig prébe wskazania tatwej i efektywnej metody,
obejmujgcej niewielkie zbiory informatywnych markeréw SNP, pochodzgcych
z mikromacierzy Illumina BovineSNP50, umozliwiajacych pewne przypisanie badanego
osobnika do okreS$lonej rasy. Niepodwazalnym walorem tej pracy jest kompleksowo$¢
przeprowadzonych analiz bioinformatycznych i statystycznych potwierdzajacych
wiarygodnos$¢ uzyskanych wynikéw. Warto$¢ rozprawy powieksza fakt, ze opisane
w niej wyniki badan dotyczg az 10-ciu ras bydta reprezentujgcych rézne typy uzytkowe,
w tym czterech ras objetych programem ochrony zasobéw genetycznych, co
z pewnos$cig ulatwi monitorowanie zmian w strukturze populacji oraz zarzgdzanie
zasobami genetycznymi. Z pewnoscig bedzie to cytowana pozycja literatury naukowej.
Zakres przeprowadzonych analiz $wiadczy o duzej wiedzy merytorycznej oraz
opanowaniu nowoczesnych technik analitycznych mgr. Igora Jasielczuka. Wymienione
w recenzji nieliczne uwagi majg wylacznie charakter dyskusyjny i nie obnizajg ogélne;j,
pozytywnej oceny merytorycznej opracowania.

Whiosek koncowy

Oceniajgc wysoko poziom naukowy, oryginalno$¢ i przydatno$¢ praktyczng

uzyskanych wynikéw stwierdzam, Ze praca doktorska mgr Igora Jasielczuka pt.
Wykorzystanie markerow SNP do identyfikacji przynaleznosci rasowej bydia
spelnia wymogi okreSlone w art. 13 ustawy z dnia 14 marca 2003 o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.U. Nr 65,
z 2003 r.,, poz. 595 z pdzZ. zmianami) oraz w przepisach wprowadzajgcym ustawe -
Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2018 r. poz. 1669 z p6z.zm.). Dlatego
zgtaszam wniosek do Wysokiej Rady Naukowej Instytutu Zootechniki PIB w Krakowie
0 przyjecie pracy mgr Igora Jasielczuka bez zastrzezen i dopuszczenie Jej do dalszych
etapow przewodu doktorskiego. Réwnoczesnie wnioskuje o wyrdznienie pracy

stosowng nagroda.
Prof. dr hab. Urszula Czarnik



