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RECENZJA

rozprawy doktorskiej mgr inz. Agnieszki Bieniek pt. ,,Charakterystyka genetyczna wybranych

ras koni z zastosowaniem polimorfizmu sekwencji mikrosatelitarnych i markerow SNP”

1. Tematyka rozprawy

Ocena wartosci genetycznej zwierzat gospodarskich oraz skuteczna realizacja
programdéw hodowlanych zalezy bezposrednio od dokiadnosci rodowoddéw. Bledna
identyfikacja zwierzgt zmniejsza postgp genetyczny i ogranicza optacalno$é produkciji
zwierzgceej. Aktualnie stosowane metody kontroli pochodzenia bazujg w zasadzie na dwoch
rodzajach markeréw genetycznych: sekwencjach mikrosatelitarnych (STRs — Short Tandem
Repeats) 1 polimorfizmach pojedynczych nukleotydéw (SNPs — Single Nucleotide
Polymorphisms). Istnieje wiele teoretycznych podejé¢ do przypisywania pochodzenia na
podstawie DNA, poczawszy od prostego wykluczenia, poprzez jednoznaczne i czeiciowe
przypisanie, az po rekonstrukcje genotypu. Aktualnie najczedciej wykorzystywanymi
markerami genetycznymi do identyfikacji osobniczej i kontroli pochodzenia s weciaz
mikrosatelity. Chociaz markery mikrosatelitarne zapewniajg wysoka dokladno$é w ustalaniu
pokrewiefistwa, ciagle istniejg pewne ograniczenia, ktére wptywaja na ich przydatnosé do tego
typu analiz. Markery typu STR, na przykfad, sg skuteczne w kontroli pochodzenia tych
gatunkow zwierzat, w ktérych genomach zidentyfikowano wystarczajaco duza ich liczbe, a ich
polimorfizm jest wysoki. Jak wiadomo, nie wszystkie gatunku zwierzat spetniaja te warunki.
Dodatkowo, identyfikacja osobnicza i kontrola pochodzenia z wykorzystaniem markerow

mikrosatelitarnych ciagle wymaga znaczacych naktadow pracy i niematych, pomimo postepow
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w tym zakresie, wydatkow (np. tych zwigzanych z identyfikacja loci, projektowaniem
starterow, optymalizacja warunkow PCR, etc.). Dodatkowym wyzwaniem bywa takze
interpretacja otrzymanych wynikow analiz laboratoryjnych (np. identyfikacja prawdziwych
alleli i odseparowanie ich od artefaktow). Wszystko to powoduje, ze prowadzone sg badania
nad technologiami i markerami genetycznymi, ktére pozbawione byltyby tych ograniczen 1w

konsekwencji moglyby uzupetni¢ lub zastapi¢ markery typu STR.

Polimorfizmy pojedynczych nukleotydow coraz czgsciej zastepuja markery
mikrosatelitarne w identyfikacji osobniczej i kontroli pochodzenia wielu gatunkéw zwierzat
gospodarskich ze wzglgdu na ich duza liczbg, mniejsza czgstos¢ mutacji, lepszg automatyzacje
procesu genotypowania, fatwos¢ standaryzacji migdzy réznymi laboratoriami oraz efektywno$¢
ekonomiczna. Gtowne ograniczenie markerow SNP wynika z tego, ze kazdy z nich jest zwykle
bialleliczny, a je§li dostgpny DNA jest niskiej jako$ci, wiarygodnos§¢ markeréw SNP
otrzymywanych metodami sekwencjonowania nowej generacji (NGS — Next Generation
Sequencing) moze by¢ mniejsza, niz mikrosatelitow. Dodatkowo, w technologiach bazujacych
na PCR (PCR-SNP) pojawia si¢ problem wypadajacych alleli (4//elic Dropout). Pomimo tego,
ze SNP-y sa mniej informatywne, lepiej niz sekwencje mikrosatelitarne sprawdzajg sie w
nowych technologiach genotypownia, a badania naukowe i dotychczasowe do$wiadczenia
wskazujg, ze panel o liczebnosci od 100 do 200 SNP-6w moze zapewni¢ doktadno$¢ kontroli
pochodzenia przewyzszajaca typowy zestaw markerow mikrosatelitarnych. Najcze$ciej
stosowana, a jednoczesnie najprostsza metoda testowania rodzicielstwa opiera si¢ na
prawdopodobienistwie wykluczenia (PE — Probablity of Exclusion). To proste podejscie
wymaga wysokiej dokladnosci genotypowania i wysokiej frekwencji rzadszego allelu (MAF
— Minor Allele Frequency). Dlatego wlasciwy dobor SNP-ow (z dziesigtek, setek tysiecy a
nawet milionéw dostepnych), charakteryzujacych si¢ odpowiednimi warto$ciami tych
parametrow, ma kluczowe znaczenie dla niezawodno$ci metod testowania pochodzenia

zwierzat gospodarskich.
2. Ocena rozprawy

Autorka ocenianej przeze mnie pracy doktorskiej podjeta si¢ okreslenia polimorfizmu i
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oceny efektywnoSci 17 markeréw mikrosatelitarnych, rekomendowanych przez
Migdzynarodowe Towarzystwo Genetyki Zwierzat (ISAG) do kontroli pochodzenia koni, a
takze przeprowadzenia analizy genetycznej zestawu SNP 53 JPN System, bedacego panelem
uzupelniajgcym, testowanym przez ISAG do kontroli pochodzenia koni. Dodatkowym,
aplikacyjnym celem badan, byto opracowanie wlasnego panelu markeréw SNP, jako zestawu
uzupetniajgcego do stosowania z zestawem SNP 53 JPN System. Badania przeprowadzono w
grupie 801 koni, czterech ras rodzimych (kon huculski, konik polski, kon matopolski, polski
kon zimnokrwisty w typie sokolskim i sztumskim), objetych programem ochrony zasobow
genetycznych. Biorac pod uwagg znaczenie, jakie w hodowli zwierzat ma doktadna i efektywna
ekonomicznie identyfikacja osobnicza i kontrola pochodzenia, zagadnienia badawcze podjete
przez autorke rozprawy doktorskiej uwazam za bardzo istotne, a postawione w niej cele za
uzasadnione. Szczegolnie cennym jest wymiar aplikacyjny podjetych badah (opracowanie
wlasnego panelu marker6w SNP), zwlaszcza teraz, kiedy coraz cz¢ciej markery SNP zastepujg
sckwencje mikrosatelitame w kontroli pochodzenia kolejnych gatunkéw zwierzat

gospodarskich.

Rozprawa doktorska liczy 96 stron, a jej zasadnicza cze$é podzielona zostata na szeéé
rozdzialow (wstep, cel pracy, materiaty i metody, wyniki, dyskusja, wnioski). W rozdziale
sibdmym zamieszczony zostal spis literatury (86 pozycji) i adresy wykorzystanych stron
internetowych (9 adresow URL). Aneks, ktory jest rozdzialem ostatnim (6smym), zawiera
wykresy, tabele i przyklady dodatkowych analiz, ktore nie znalazly si¢ w czedci glownej
rozprawy. Do pracy doktorskiej dotgczone zostaty takze jej streszczenia (w jezyku polskim i

angielskim) oraz alfabetyczny spis niektorych skrétow i oznaczen uzywanych w teksécie.

Przechodzgc do oceny merytorycznej, uwazam, ze tytul rozprawy doktorskiej mégt by¢
bardziej precyzyjny, wskazujgc jednoznacznie na to, co bylo jej gtdbwnym celem i zawarte jest
w rozdziale drugim rozprawy (Celu pracy), tj. ocena polimorfizmu genetycznego badanych
zestawOow markerow STR i SNP i ocena ich przydatno$ci do kontroli osobniczej i kontroli
pochodzenia wybranych ras koni. ,,Charakterystyka genetyczna”, jak napisane jest w tytule
rozprawy, jest pojeciem bardzo szerokim i nie wskazuje wystarczajgco precyzyjnie czego

dotyczyly prezentowane badania (po przeczytaniu calej pracy doktorskiej staje sie to
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oczywiste). Owszem, w rozprawie omoéwione s3 parametry réznorodno$ci/zmiennosci
genetycznej i struktura genetyczna badanych ras koni (markery STR), a takZze oceniony zostat
polimorfizm badanych marker6w mikrosatelitarnych i SNP-6w, ale byty to analizy prowadzac
do osiagnigcia celu glownego, czyli oceny ich przydatnosci do kontroli pochodzenia badanych

ras koni.

We wstepie do rozprawy doktorskiej, w oparciu o dobrze dobrane Zzrddia, krétko
przedstawiony zostal rys historyczny zastosowania markerow genetycznych w kontroli
pochodzenia zwierzat gospodarskich, po czym szczegolowo omoéwione zostalo wykorzystanie
dwoch rodzajow markeréw genetycznych — STR-o0w i SNP-6w, w hodowli koni. Na
zakonczenie tego rozdzialu scharakteryzowane zostaly cztery rasy koni wykorzystane w
przeprowadzonych badaniach. Zabrakto mi tutaj krotkiego wprowadzenia nawiazujgcego do
programu ochrony zasobéw genetycznych, jakim objete sg te rasy, jak rowniez podania

wielkosci populacji kazdej rasy.

W rozdziale drugim - Cel pracy, postawione zostaly cele rozprawy doktorskiej (jeden
cel naukowy oraz trzy cele naukowe i utylitarne), a takze szczegbéltowo opisane dwa pytania i
hipotezy badawcze. O ile cele naukowe i utylitarne sformutowane zostaly poprawnie i
wystarczajaco precyzyjnie (za wyjatkiem pierwszego celu naukowego i utylitarnego, gdzie tak
jak w tytule rozprawy uzyto malo precyzyjnego pojecia ,,analiza genetyczna®), o tyle czgsé
zawierajgca pytania i hipotezy badawcze budzi watpliwosci, czy powinna si¢ w tym rozdziale
znalez¢ (dotyczy to pytan), oraz czy hipotezy badawcze zostaly sformulowane zgodnie z
zasadami. Jezeli chodzi o pytania badawcze, to tematyka ktora poruszaja powinna byla zostaé
omowiona we wstepie rozprawy (uzasadniajgc postawienie w kolejnym rozdziale hipotez
badawczych). Jezeli za$§ idzie o hipotezy badawcze, to w zasadzie trudno sie ich doszukad.
Zgodnie z zasadami ich formulowania, powinny one by¢ zdaniami twierdzacymi, wyrazonymi
doktadnie i jednoznaczne, tak aby mozna bylo zweryfikowa¢ ich prawdziwos$¢ (np.
odpowiednio dobranymi metodami statystycznymi) 1 odpowiedzie¢ na postawione sobie
problemy badawcze. W tekscie znajdujacym si¢ ponizej pytania pierwszego i pytania drugiego

trudno jest znalez¢ tak sformulowane 1 wyodrebnione hipotezy badawcze.
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Rozdzial trzeci — Materialy i metody, rozpoczyna sie¢ od opisu materiatu
dos$wiadczalnego. Oprocz liczby probek (krwi obwodowej i cebulek wlosowych) z podziatem
na rasy koni, od ktorych zostaly pobrane, oraz ich pochodzenia (LGM IZ PIB), nie podano
dodatkowych informacji, ktére pelniej scharakteryzowatyby material badawczy. Zabraklo np.
lat, w ktérych gromadzone byty probki, lokalizacji, z ktorych pochodzity, a takze ich struktury
piciowej. W Tabeli 1 (str. 27), gdzie podana jest liczba badanych zwierzat z podzialem na
analizowane markery genetyczne, pojawiaja si¢ konie pelnej krwi angielskiej (43 probki), ktore
nie byly przedmiotem badan. Dopiero na str. 35 dowiadujemy sie, Ze uzyto ich jako prébek
technicznych, nie stanowigcych przedmiotu analizy (pochodzily z testu poréwnawczego ISAG
Horse Comparison Test). Nie byto wigc powodu, aby je w Tabeli 1 zamieszczaé. Opis materiatu
do$wiadczalnego nie daje takze pewnosci, ze badana proba 801 koni (z podziatem na rasy) byta
reprezentatywna. W rozprawie napisano jedynie, ze probki wybrano losowo z kolekcji LGM
IZ PIB, a kryteriami doboru byty rasa i jako$¢ izolatu. Nie podana zostala informacja, czy
kolekcj¢ powstata w ramach rutynowych badan kontroli pochodzenia koni, z ktérej pobrano

materiat do badafi, mozna uznac za reprezentatywna dla czterech badanych ras.

W podrozdziale 3.4.1 opisane zostaly analizy statystyczne markeréw STR. Sprowadzaja
si¢ one gltéwnie do podania oprogramowania uzytego do ich przeprowadzenia. O ile jest to
wystarczajace w przypadku estymacji podstawowych parametréw zmiennosci i zréznicowania
genetycznego badanych ras koni (np. Na, N, L all. pryw., Ho, He, PIC, Fis, Fir, Fsr), to brak
wzordw definiujgcych sposob estymacii tak istotnych dla zagadnien poruszanych w rozprawie
wskaznikow, jak sita dyskryminacji (PD), prawdopodobienstwo wykluczenia (PE; i PE,) oraz
prawdopodobienstwo identycznoéci (Pip) uwazam za blad. Odwotano sie co prawda do
oprogramowania uzytego do ich oszacowania, jednak w mojej ocenie powinno to bylo zostaé
szczegotowo opisane. W czgsci dotyczacej analizy markeréw mikrosatelitarnych nie podano
takze informacji, czy badane /oci byty testowane na obecno$¢ alleli zerowych (jak wiadomo

ich obecno$¢ moze zafalszowaé wyniki analizy).

W podrozdziale 3.5.2 — Wyboér markeréw SNP, napisano ze (cyt.) ,,Dobér SNP do
wlasnego panelu byt prowadzony w taki sposéb, by wytypowany do analizy SNP nie znajdowat
si¢ w bliskim sgsiedztwie innego SNP-a”. Pojecie ,,bliskie sgsiedztwo” jest malo precyzyjne, a
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nie zostalo zdefiniowane. Nalezalo to uscidli¢, podajac dokladnie co bylo kryterium
zakwalifikowania SNP-6w jako zlokalizowanych w bliskim sgsiedztwie, aby mozna bylo je
wykluczy¢ z analizy (np. dystans fizyczny, nierdwnowaga sprzezen — LD, czy jeszcze co$

innego).

W rozdziale czwartym rozprawy zaprezentowane zostaly wyniki badan (wyniki, ktére
nie zostaly zamieszczone w czgsci gtéwnej rozprawy, znalazly si¢ w aneksie), a w rozdziale
pigtym przeprowadzona zostala dyskusja. Wyniki zamieszczone zostaly w tabelach, na
rysunkach i wykresach. W pierwszym podrozdziale (4.1) przedstawione zostaly parametry
oceniajgce polimorfizm analizowanych markeréw mikrosatelitarnych oraz struktura
genetyczna badanej populacji koni. Ocena polimorfizmu badanych markeréow STR (z
podziatem na oceng ogolna i szczegélowa, w obrgbie ras i typéw uzytkowych koni)
przeprowadzona zostata prawidtowo, chociaz w kilku miejscach pojawily sie bledy. W Tabeli
4 podana jest informacja o $redniej liczbie alleli, dla ktérych czestotliwo$¢ jest réwna lub
wiegksza (>) niz 5%, podczas gdy w tekScie powyzej tabeli oraz w legendzie do tabeli podana
jest przeciwna interpretacja (< 5%). Z wynikow zamieszczonych w Tabeli 4 wynika, ze
wlaciwa jest ta pierwsza interpretacja. Dodatkowo, oceniajac liczbe alleli prywatnych
napisano, ze byta ona podobna (rzad wielkosci) dla wszystkich ras. Pomimo tego, ze liczba ta
rzeczywiscie byta mata (od 0.059 do 0.176), to nie napisatbym jednak, ze byta podobna (liczba
alleli prywatnych dla ras polski kon zimnokrwisty i kon huculski byta 2-3 razy wyzsza, niz dla
ras konik polski i1 ko matopolski). W Tabeli 6, podzielonej na sze$¢ czgsci odpowiadajacych
badanym rasom i typom uzytkowym (oznaczonych literami od A do F), oraz wydzielonej cze$ci
siddmej (oznaczonej litera G), znajduja si¢ parametry populacyjne (Ho, He, PIC) oraz sila
dyskryminacji (PD), prawdopodobienstwo wykluczenia (PE:1 1 PE;), a takze
prawdopodobienstwo identycznosci (Pm), obliczone dla wszystkich analizowanych /oci (cz¢sci
tabeli oznaczone literami od A do F), a takze warto$ci $rednie i kumulatywne tych wskaznikow
obliczone dla panelu 17 analizowanych Joci (czgs¢ tabeli oznaczona literg G). Uwazam, ze
cze$¢ G jest zbyteczna, poniewaz powtarza informacje, ktore zostaly juz podane w ostatnich
wierszach poprzedzajacych ja szeSciu czesci tabeli. Dodatkowo, omawiajagc wyniki,

zwrocitbym juz w tej czgéci pracy uwage na Jocus HTG®6, dla ktoérego wskazniki prezentowane

6
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w Tabeli 6 s3 znacznie nizsze, niz obliczone dla pozostalych 16 loci (nie dotyczy to tylko koni
matopolskich). Nawigzano do tego dopiero w nastepnym rozdziale pracy. Na koncu tej czeéei
rozdziatu (str. 44-45, ale takze na str. 59) napisane jest bednie, ze (cyt.) ,,Prawdopodobiefstwo
wystapienia identycznych genotypow u dwoch losowo wybranych osobnikéw z populacji (Pp)
bylo bardzo wysokie, graniczace z pewnoscig — od 0.16 x 107! dla rasy kn, do 9.19 x 107 dla
z/sztum.”. Whadciwa interpretacja powinna by¢ taka, ze to prawdopodobienstwo jest bardzo

niskie (znikome), gwarantujgc niemalze pewnos$¢, ze dwa losowo wybrane z populacji osobniki

nie bgdg mialy identycznych genotypow.

Analiza struktury genetycznej badanej populacji koni (podrozdziat 4.1.3) wykazata
istnienie czterech odrgbnych klastrow genetycznych odpowiadajacych badanym rasom koni
(bez wydzielenia dwoch typéw uzytkowych koni zimnokrwistych). Szkoda, ze majac do
dyspozycji odpowiednie dane (markery STR), oprécz klastrowania bayesowskiego, nie
przeprowadzono poréwnania zroznicowania genetycznego badanych ras koni (i dwéch typoéw
uzytkowych koni zimnokrwistych) wykorzystuja wspolczynnik utrwalenia (Fst). Poréwnujac
parami grupy rasowe i typy uzytkowe mozna bylo przetestowaé istotno$é zréznicowania
genetycznego pomigdzy nimi, walidujac wyniki otrzymane z wykorzystaniem programu
STRUCTURE. Podobng analiz¢ mozna byto takze przeprowadzi¢ stosujac analize sktadowych
gtownych (PCA — Principal Component Analysis). Szkoda réwniez, ze nie przeprowadzona
zostala analiza wariancji molekularnej (AMOVA), ktora pozwolifaby na okre$lenie, jaka czesé
catkowitej zmienno$ci genetycznej badanej populaciji koni wynikata z réznic migdzyrasowych,
a jaka cz¢$¢ powodowana byta zmienno$cia osobnicza. Dzigki zastosowaniu tych dodatkowych

metod analiza struktury genetycznej populacji zostataby poglebiona i zyskat na doktadnosci.

Ocena polimorfizmu pojedynczych nukleotyddw, zaréwno zestawu 53 JPN System, jak
i marker6w wiasnego wyboru, przedstawiona zostala w podrozdziale 4.2. Polegata ona na
przetestowaniu, czy badane SNP-y znajdujg si¢ w réwnowadze Hardy’ego-Weinberga,
wyznaczeniu procentu prawidtowych odezytow (Call Rate) oraz estymacji czestosci rzadszego
allelu (MAF). Analizy te przeprowadzono dla wszystkich ras tgcznie oraz z podziatem na rasy
1 typy uzytkowe. Stwierdzono zadawalajgcy stopien polimorfizmu dla obydwu badanych

zestawOw markerdw, przy czym jeden marker zestawu wlasnego (rs395452371) zostal

7
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wykluczony. Zastanawia mnie dlaczego, tak jak to miato miejsce w przypadku markerow STR,
nie wykorzystano SNP-6w do analizy struktury genetycznej badanej populacji koni, a
poprzestano jedynie na ocenie ich polimorfizmu. Ocena struktury genetycznej populacji na
podstawie zestawu wlasnego SNP (wykorzystujac np. programy PLINK i ADMIXTURE),
pozwolilaby na odpowiedz, czy liczba odrgbnych klastrow genetycznych jest taka sama jak ta,
ktorg okreslono na podstawie markerow STR. W przypadku rozbieznoéci nalezaloby poglebié
analiz¢ 1 poszuka¢ przyczyn tych réznic. Kolejnym elementem, ktérego zabraklo w tym
rozdziale, s3 oszacowania prawdopodobienstwa wykluczenia (PE) i prawdopodobiefistwa
identycznosci (Pp). Nie wiem, co mogto by¢ powodem, ze zaniechano estymacji tak istotnych

wskaznikow.

Przeprowadzajagc  dyskusje (rozdzial pigty) autorka rozprawy doktorskiej
skonfrontowala wyniki swoich badan z wynikami opublikowanymi przez innych autorow.
Interpretacja pojawiajacych sig rdznic i proby ich wyjasnienia przeprowadzone zostaty dosy¢
sprawnie, chociaz wydaje mi si¢, Ze mozna bylo bardziej doglgbnie przeanalizowaé otrzymane
wyniki, probujgc znalez¢ odpowiedz na pytanie, co bylo przyczyna biologiczng ich
wystgpienia. W wielu przypadkach poprzestano jedynie na zwyklym poréwnaniu wynikéw
badan wiasnych z raportami innych autoréw. W dyskusji pojawiajg si¢ takze powtorzenia
informacji juz wczesniej podanych (np. akapit trzeci, str. 56), przytaczane sg ponownie w
szczegotach wyniki badan zaprezentowane wczesniej w rozdziale Wyniki (np. str. 57), lub
zdarzaja si¢ bltgdne odwotlania (np. na str. 58 zamiast Tabeli 5 przywotuje si¢ Tabele 2). Tak
jak juz wcze$niej zauwazylem, pojawia si¢ takze blgdna interpretacja prawdopodobienstwa
wystapienia identycznych genotypéw u dwoch losowo wybranych z populacji osobnikéw (Pp)
— zamiast bardzo niskiego (wr¢cz znikomego), zinterpretowano je jako bardzo wysokie,
graniczace z pewnoscig (str. 59). Z tytulu podrozdziatu 5.2 - Zmienno$¢ genetyczna i struktura
populacji na podstawie markeréw SNP, nalezatoby usuna¢ cze¢$¢ zdania mowigca o strukturze
populacji, poniewaz struktury genetycznej populacji z wykorzystaniem markeréw SNP nie
zbadano (zrobiono to wykorzystujgc markery mikrosatelitarne). Nie dysponujgc empirycznie
zdobytymi przestankami, unikalbym takze dosy¢ jednoznacznie brzmigcych stwierdzen, jak to

ze str. 62, dotyczace monomorficznych SNP-6w (cyt.) ,,Nalezy si¢ wigc spodziewac, ze po
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przetestowaniu tych SNP-ow dla wigkszej liczby osobnikéw w badanych rasach lub dla innych
ras w rzeczywistosci okazg si¢ polimorficzne”, W pracy naukowej nie powinny sie znalezé

spekulacje.

Pewien niedosyt budzi fakt, Ze zestaw whasnych markeréw SNP, ktéry jak stwierdzono
we wnioskach (cyt.) ,,...charakteryzuje si¢ dobrym stopniem polimorfizmu dla wszystkich
badanych ras — wystarczajagcym i obiecujagcym w aspekcie przysztego wykorzystania do
kontroli rodowodéw koni lub zmienno$ci genetycznej populacji” nie zostat przetestowany w
praktyce, aby wstgpnie potwierdzi¢ jego przydatnos¢ do kontroli pochodzenia i identyfikacji
koni. Byloby to naturalnym sfinalizowaniem tych badan, dopetiajacym odpowiedzi na

postawione w rozprawie doktorskiej cele badawcze.

Wyniki zaprezentowane i oméwione w rozprawie doktorskiej posumowane zostaly
wnioskami, ktorych sformutowano siedem. Sa one odpowiedzig na cele pracy doktorskiej i w
uzasadniony sposéb wskazujg na przydatnos$é analizowanych zestaw6éw markeréw STR i SNP
do badania zmiennosci i struktury genetycznej badanych ras i typow uzytkowych koni oraz do
ich identyfikacji i kontroli pochodzenia. Uwazam, ze wniosek pierwszy ma charakter ogdlne;
refleksji i mozna bylto go pominaé. Wydaje mi si¢ rowniez, Ze uzycie we wniosku czwartym
stowa ,,uniemozliwia” — (cyt.) ,,Zastosowany zestaw markeréw STR uniemozliwia rozroznienie
dwoch typoéw uzytkowych koni zimnokrwistych...” jest niezreczne. Sugeruje to bowiem, ze to
wiasciwosci tych markeréw (np. ich zbyt mata liczba i niski polimorfizm) sa powodem braku
istotnego zréznicowania genetycznego pomigdzy polskim koniem zimnokrwistym w typie
sokolskim i sztumskim (w domniemaniu, inny zestaw umozliwilby detekcje zréznicowania
genetycznego?), podczas gdy najprawdopodobniej nie wytworzyly si¢ jeszcze dwa odrgbne
klastry genetyczne. Szkoda (nawiazuj¢ tutaj do mojej wezesniejszej uwagi), ze nie zbadano
struktury genetycznej tych koni wykorzystujac markery SNP. Pozwolitoby to, albo na
potwierdzenie braku zréznicowania genetycznego dwoch typow uzytkowych, sugerowane
przez markery mikrosatelitarne, albo na wykrycie dwéch odrebnych klastréw genetycznych.

We wniosku széstym dwukrotnie powtdrzone zostato pierwsze zdanie.

Dokonujac oceny rozprawy doktorskiej skupitem si¢ na jej wartosci naukowej, jednak

w trakcie czytania tekstu zauwazylem pewne niedociggniecia (np. brak informaciji, ze
9
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dodatkowe tabele i wykresy, oznaczone literg S, znajdujg si¢ w Aneksie, niska jakos¢ rysunkow
utrudniajaca ich odczyt, np. Rysunek 4) i bledy jezykowe (np. bledy interpunkcyjne i
stylistyczne, niepoprawne koficowki wyrazow, szwankujgca pisownia lgczna i rozlaczna,
nieprzestrzeganie zasad pisowni rzeczownikow policzalnych 1 niepoliczalnych — liczba/ilos¢).
Nie wplywaja one na walory poznawcze i aplikacyjne rozprawy, ale obnizajg koficowe
wrazenie, jakie recenzowana praca wywiera na czytelniku. Zdajac sobie sprawe, ze trudno jest
unikng¢ drobnych bledow pisarskich (np. literowek) w tekscie liczacym kilkadziesigt stron,
uwazam ze wnikliwe przeczytanie tekstu przed jego wydrukowaniem pozwoliloby na

wyeliminowanie wielu tych niedociagnigc.
3. Whnioski koncowe

Podsumowujac swojg oceng stwierdzam, ze pomimo uwag i wskazanych przeze mnie
niedociggnie¢, powierzona mi do recenzji rozprawa doktorska jest oryginalnym rozwigzaniem
problemu badawczego o charakterze zarowno poznawczym, jak i aplikacyjnym, §wiadczacym
o duzej wiedzy i odpowiednich kwalifikacjach autorki, ktére pozwalajg na samodzielne
prowadzenie pracy naukowej z wykorzystaniem metod i narzedzi badawczych
umozliwiajacych znalezienie odpowiedzi na postawione sobie cele badawcze. Podjete przez
autorke badania poszerzajg takze zakres wiedzy w dyscyplinie zootechnika i rybactwo oraz

moga mie¢ praktyczne zastosowanie.

W zwiazku z powyzszym stwierdzam, ze oceniana przeze mnie rozprawa doktorska
speinia warunki okre$lone w art. 13 ustawy z dnia 14 marca 2003 roku o stopniach naukowych
i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. 2017 poz. 1789 ze zm.)
w zwigzku z art. 179 ust. 2 oraz ust. 3 pkt 2b Ustawy z dnia 3 lipca 2018 roku — Przepisy
wprowadzajace ustawe — Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2018 roku, poz.
1669 z pdzn. zm.). Wnioskuj¢ zatem do Rady Naukowej Instytutu Zootechniki — Panstwowego

Instytutu Badawczego o dopuszczenie pani mgr inz. Agnieszki Bieniek do dalszych etapow

przewodu doktorskiego. . /
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