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Ocena formalna

Przedstawiona do recenzji dysertacja ma forme rozprawy opartej na spojnym cyklu caterech
prac naukowych poswigconych metodelogicznym i aplikacyjnym aspektom wykorzystania
modeli jednostopniowych w ocenie wartosci hodowlangj bydla mlecznego. Rogprawa zostala
przygotowana w dyscyplinie zootechnika i rybactwo, zawiera poprawnie wyodrebnione czedei
obejmujace wstep, cel badan, hipotezy, material | metody, wyniki i dyskusje, konkluzje oraz
bibliografi¢. Na cykl skiadajg si¢ dwie opublikowane prace oryginalne oraz dwa preprinty:

P1. Slomian, D., Zukowski, K., Szyda, J. (2023). Heterogeneity in convergence
behaviour of the single-step SNP-BLUP model across different effects and animal
groups. Genetics Selection Evolution, 55(1). hips://doi.org/10.1186/51271 1-023-
00856-5; P2. Slomian, D., Zukowski, K., Szyda, J. (2025). A comparison of
genomically enhanced breeding values predicted by different single-step approaches.
Annals of Animal Science. https://doi.org/10.2478/acas-2025-0088; P3. Slomian,
D., Jakimowicz, M., Suchocki, T., Szyda. J. (2025). Comparison of BLUPF9010D3
and MiXBLUP implementations of the single-step model applied to the Polish
national dairy cattle evaluation. PREPRINT (Version 1) available at Research
Square [htips:/doi.org/10.21203/rs.3.rs-8398690/v1]; P4. Slomian, D., Vandenplas,
J.. Ten Napel, 1., Zukowski, K., Skarwecka, M., Szyda. J. (2025). Modeling missing
parents in single-step test-day SNP-BLUP evaluation of dairy cattle. |Preprint].
bioRxiv. hips://doi.org/10.64898/2025.12.02.691779

Wkiad doktoranta zostal jednoznacznie okreslony jako wiodacy w zakresie przygotowania
danych. wykonania analiz oraz opracowania w/w manuskryptow. Uklad pracy jest logiceny,

prezentuje spojny. konsekwentny opis przebiegu badan zalozonych w tezie rozprawy



doktorskiej, dokumentujacy  wlasciwe przyporzadkowanie  zakresu tematycznego
poszczegdlnych publikacii glownemu problemowi badawezemu. czyli ocenie uzytecznosci
réénych wariantow modeli jednostopniowych w rutvnowej krajowej ocenie bydla.

Ocena merytoryezna
1) Tematyka badadi i ich znaczenie

Tematyka rozprawy dotyczy jednego 2 kluczowych i weigz aktualnych zagadnien
nowoczesnej hodowli zwierzat, jakim jest ocena wartodci hodowlanej. Integracja informacji
fenotypowej, rodowodowej i genomowe] w ramach jednolitego modelu predykeji stwarza
unikalng mozliwosé zwigkszenia precyzji szacowania wartosci hodowlangj bydla, Podjety w
badaniach temat ma zardwno walor poznawczy, jak i prakiyezny, gdyz doskonalenie metod
rutynowej oceny wartosci hodowlanej bezposrednio wplywa na trafnosé selekeji zwierzat, a tym
samym na tempo postgpu hodowlanego oraz poprawg efekiywnosci produkeji.

Rozprawa koncentruje si¢ na analizie populacji bydia holsztyfisko-fryzyjskiego objetej
polskim systemem rutynowej oceny wartosci hodowlang, z wykorzystaniem rzeczywistego
materiatu badawceego obejmujacego dane o wartosci uzyvikowej #wicrzgt oraz dane genomowe
o dufej skali, co nadaje prowadzonym analizom szczegolnie zlokrony i obliczeniowo

wymagajacy charakter.

Autor podejmuje wainy problem metodyeznych i obliczeniowych uwarunkowan rutynowej
oceny wartosci  hodowlanej bydla  holsatynsko-fryzyjskiego 2z zastosowaniem modeli
jednostopniowych. Analizuje wplyw zakresu informacji rodowodowych na zbieznodé modelu,
pordwnuje warianty modeli jednostopniowych i wyniki uzyskiwane w programach MiXBLUP
i BLUPF90 oraz ocenia wplyw réznych sposobiw kodowania brakujacych danych
rodowodowych na oszacowania wartosci hodowlanyeh i wyniki ich walidacji. Tak zakreslony
problem badawczy jest bardzo dobrze osadzony w aktualnych potrzebach genomowej oceny
wartosci hodowlanej oraz praktyeznego wdrazania tveh rozwiazan w krajowej hodowli bydla,

2) Oryginalnos¢ tematyki | warto$é poznaweza

Oryginalno§¢  przedstawione] do  oceny  dysertacji wynika przede  wszystkim 2
kompleksowego, wiclowatkowego opracowania zagadnienia modeli jednostopniowyeh w
odniesieniu do krajowej rutynowej oceny bydla mlecznego, opartego na rzeczyvwistveh danych
fenotvpowych, genotypowych i rodowodowych, Autor nie ogranicza sie do pordwnania



pojedynczych algorvtmow, lecz analizuje caly ciag zagadnien decydujacych o praktyczne
przyvdatnosci  tych  modeli, obejmujacy stabilnosé numeryczng, tempo  zbieznosci,
zapotrzebowanie na zasoby obliczeniowe, zgodnosé oszacowan wartosci hodowlanych oraz

wrazliwosé modeli na niekompletnosc redowodow,

Na podkreslenie zastuguje takze fakt, #e¢ badania zostaly wykonane na bardzo duzych
zhiorach rzeczywistych danych, obejmujacych migdzy innymi ponad 1.09 min krow z
fenotypami, ponad 141 tys. buhajow z pseudo-fenotypami w postaci wartosci hodowlanych
pochodzaevch z metody wielocechowej oceny migdzynarodowe] wartosei  hodowlane)
(MACE), poddanych deregresji (DRP), blisko 135 tys. osobnikdw zgenotvpowanych omz
rodowaody liczace od 1,36 do B.45 min zwierzal, a w analizach probnych udojéw ponad 63.6
min rekordow. Takie ujecie nadaje uzyskanym wynikom wysoki walor aplikacyiny, zwigksza
ich wiarygodnosé i tym samym istotnie podnosi ich znaczenie dla prakiyki rutynowe] oceny

wartosci hodowlanej.

1) Zdefiniowanie celow i hipotez badawezych

Cele rozprawy zostaly sformulowane jasno i pozostaja w pelni zgodne z przedstawionym
zakresem badan, Autor wyodrgbnil catery hipotezy odnoszace sig do wplywu liczby pokolen
uwzglednionych  w  rodowodzie na  zbieznod¢  modelu,  pordwnywalnodci  wynikow
uzyskiwanych prey zastosowaniv rdénych wariantéw modeli jednostopniowych, zgodnosei
oszacowan otrzymywanych z wykorzystaniem oprogramowania MiXBLUP i BLUPF90 oraz
wphywu sposobu kodowania brakujacych informaciji rodowodowych na oszacowania wartosci
hodowlanych | wyniki walidacji. Hipotezy przedstawione przez autora sa logicene, precyzyjnie

sformulowane i dobrize powigzane z preyjetym planem badawczym.

Nalezy podkreslic, Ze struktura pracy, przy  zachowaniu jednolitego podejscia
metodologicznego. umozliwia svstematyezna weryviikacie kazdei z postawionych hipotez w
poszczegdlnych publikacjach sktadajacych si¢ na przedstawiong rozprawe doktorsky. Swiadezy
to o przemyslanym zaplanowaniu badan oraz wysokiej dojrzalosci warsztatowej doktoranta.

4) Zakres | metody badan
Lastosowany warsztal badawczy nalezy oceni¢ bardzo wysoko. Autor wyvkorzystal i
porownal zarbwno modele jednostopniowe SNP-BLUP, jak i G-BLUP, analizujac ich

wihasciwoscl w zrdznicowanych wariantach metodveznyeh i obliczeniowych. Uwzglednil dwa



typy cech pokrojowych o odmiennej odziedziczalnogei, rdzne warianty doboru osobnikow
rdzeniowych w podejsciu APY (Algorithm of Proven and Young), dwa niezaleine systemy
oprogramowania oraz trzy sposoby kodowania brakujacych rodzicow: surowy rodowod, grupy
genetyczne 1 kody metafounders.

Na uznanie zasheguje rdowniez zastosowanie procedur walidacyjnych opartych na
pordwnaniu oszacowan uzyskanych z pelnych i azredukowanych zbiordow danych, #
uwzglednieniem nie tvlko dokladnosci predykeji, ale takze zgodnodci oszacowan wartosci
hodowlanych oraz wymagan obliczeniowych zwigzanvch z zastosowaniem poszczegdlnyvch
modeli. Szczegdlnie cenne jest rozwiniecie analiz od modeli jednocechowych do bardziej
zaawansowanego modelu jednostopniowego SNP-BLUP z regresjg losowa dla probnych

udojow, co lepiej oddaje realia rutynowej oceny wartosci hodowlangj bydla mlecznego.

Synteza wynikow prezentowanych w dysertacji

W pracy PT autor wykazal, #e glebokosé rodowodu w istotny sposdb wplywa na tempo
zhiernodci procesu ileracyinego szacowania wartosci hodowlanej. Warte podkreshic. ze
rodowod zredukowany do pieciu pokolen zapewnial okolo dwukrotnie szybsze osiagnigcie
zhieznosci, przy zachowaniu wysokie] zgodnosei osracowan wartosci hodowlanyeh z wynikami
uzyvskanymi dia rodowodu pelnego, cho¢ 1o pelny rodowdd dawal oszacowania bardzie
zblizone do rorwiazan ostatecznyeh. Jednocresnie wskazano, 2e w przypadku osobnikdw
nieposiadajacveh ani informacji fenotypowej, ani genotypowej rozbieznodei oszacowan w
trakcie procesu iteracyjnego byly najwicksze. co ma znaczenie dla praktyki obliczen

wielkoskalowych.

W pracy P2 doktorant pordwnal rozne warianty modeli jednostopniowych. Wyniki
walidacii dla cech wysokosé w krzvau i kat racicy wskazaly na duzg zgodnosé podejsc SNP-
BLUP i GT. a jednoczesnie na nizsza jakosc oszacowan w wariantach APY wykorzystujacych
jedynie 3000 osobnikéw rdzeniowvch. Autor trafnie wskazal, ze odpowiedni dobor liczby
osobnikéw rdzeniowych jest istotnym warunkiem jakosci oszacowan oraz wynikow walidacji,
atakze ze model SNP-BLUP cechuje sie wysoky efektywnoscia obliczeniows, wyrazajaca sie

krdtszym crasem osiagania zbieznosci i mniejszym zapotrzebowaniem na pamigé operacyjna.

W pracy P3 zestawiono wyniki uzyskane w dwich programach: MiXBLUP i BLUPF9(0.

Uzyskane korelacje oraz wyniki walidacji. obejmujace wspolczynniki regresii | wspdlezynniki



determinacji, wskazaly na wysoka zgodnosé wynikow uzyskiwanych w obu programach, co
potwierdza, ze oba systemy moga byé wykorzystywane w wiarvgodne] rutynowe] ocenie
wartosci  hodowlanej. a obserwowane rdinice maja glownie charakter techniczno-

implementacyjny.

W pracy P4 przeanalizowano wplyw brakujgcych informaci rodowodowych na
oszacowania wartosci hodowlanyech. Autor wykazal, z¢ metody kodowania brakujacyeh
rodzicow z uzyciem grup genetycznych (GG, Genetic Groups) oraz koddw metatounders (MF,
Metafounders) sa na ogol korzystniejsze niz wykorzystanie surowego rodowodu, a zarazem
trafnie wskazal ograniczenia podejscia metafounders przy wzrastajacej niekompletnosci
rodowoddw. Wniosek ten ma istolne znaczenie praktyczne, poniewaz pokazuje, ze dobdr
sposobu kodowania brakujacyeh rodzicow powinien by scisle dostosowany do kompletnosci i

struktury danvch.
Zestawienie badan i wynikdw z aktualnym stanem wiedzy

Prezentowane w pracy badania i uzyskane wyniki zostaly w sposob adekwatny odniesione
do literatury $wiatowej, co potwierdza ich znaczenie zardwno poznawcze, jak i aplikacyjne.
Autor wykazal zhieznosé wlasnych obserwacii z wezesniejszymi pracami dotyczacymi
szacowania wartosci hodowlanej z zastosowaniem modeli G-BLUP i§ SNP-BLUP, wskazal na
istotne znaczenie liczby osobnikow rdzeniowych w podejsciu APY (Algorithm of Proven and
Young), a takze wplyw rdznych sposobdw kodowania brakujacych danych rodowodowych na
uzyskiwane oszacowania. Nalezy podkreslic, ze rozprawa wnosi do tego obszaru wiedzy istotny
nowy element w postaci usyslemalyzowanego pordwnania metod szacowania warlosci
hodowlane], preeprowadzonego w warunkach Krajowe) rutynowej oceny wartosci hodowlangj,
opartego na danych rzeczywistych,

W  mojej ocenie szczepdlnie wartosciowe jest polaczenic  wynikéw  stricte
metodologicznych # perspekiywy wdrozeniows. Autor nie poprzestaje na pordwnaniu rdznic
migdzy badanymi podejsciami, lecz interpretuje je w kontekscie czasochlonnosei | wymagan
abliczeniowych, zgodnosci oszacowan warlodci hodowlanych oraz przydatnosci praktycznej
analizowanych rozwigzan. Madaje to rozprawie wyrazny wymiar praktyezny, wykraczajgcy
poza typowe pordwnanie modeli, algorvimow i sposobdw ich zastosowania.



Mocne strony i ograniczenia przedstawione] rozprawy

Do najwazniejszych mocnych stron pracy zaliczam wykorzystanie bardzo duzych |
reeczywistych zhiordw danych, logicenie zaplanowany cvkl publikacyjny, wysoki poziom
metodologiceny  analiz, jednocresne  uweglednienie rafnodei  predykeji 1 wydajnosel
obliczeniowej oraz wyradny walor aplikecyjny uzyskanych wynikow, Rozprawa dobrae
pokazuje, ze efektywnosé modelu w ocenie wartodci hodowlanej nie moze by¢ rozpatrywana
wylacznie przez pryzmat jakosci predykcji, lecz powinna by¢ oceniana lacznie z wymaganiami
obliczeniowymi oraz wrazliwoscia na strukture | kompletnosé danych.

Za szczegdlnie cenne uwazam rdwnied to, 2e autor nie ograniczyl sie do eksponowania
winikidw potwierdzajacych prevdatnosé analizowanych rozwigzan, lece wskazal takze obszary,
w ktdrych okreslone podejscia wykazuja ograniczenia lub moga prowadzi€ do niedoszacowania
wartosci hodowlanych. Taka rzetelnosé interpretacyjna zwicksza wiarygodnosé calej rozprawy.

Pewne ograniczenia pracy majg charakier formalny, ale w istocie pozosiaja neutralne dla
ogdlne] oceny jej wanosci naukowej, Dolyery to praede wszystkim faktu, fe dwie z ¢rterech
prac wehodzgeyeh w sklad cyklu maja forme preprintdw, a wige nie praeszly jeszcee pelnej,
niczalene] procedury recenzyjnej. Nie podwaza to warlofci  naukowe] wynikow
przedstawionych w preprintach, chod pelniejsze potwierdzenie ich znaczenia przyniesie
przyjecie tych prac do publikacji oraz ich opublikowanie w renomowanych recenzowanych

czasopismach.

Drugim elementem, kidry moglby zostad srerzej rozwinigty, bylaby poglebiona dyskusja
praktycznvech kryteriow doboru modelu w zaleinodci od struktury populagji. wymagane)
infrastruktury obliczeniowe) oraz wskazanej czestotliwosei rutynowych wycen. Rozprawa
dostarcza w tym zakresie bardzo moenych podstaw, pozostawiajac zarazem przestrzen na dalsze

opracowania wdrozeniowe,

W ewigzku 2z powykszvm proszg Autora o ustosunKowanie sig do nastgpujacych
kwestii:
. Ktdre z analizowanych podej$é Autor uenalby za najbardziej perspektywicane do
dlugoterminowego wdroZenia w krajowej rultvnowej ocenie wartosci hodowlanej, skoro
wyniki pracy wskazujg na zblizona trafnodé predyvkeji rddnych modeli, a zarazem na

wyrazne korzydci obliczeniowe modelu SNP-BLUP??



2. Na ile, zdaniem Autora, obserwowane w pracy rédnice miedzy podejsciami APY, GT i SNP-
BLUP powinny by¢ uznawane za istotne z punktu widzenia praktyki selekeyjnej, zwlaszcza

gdy decyzje hodowlane dotycza bardzo waskiej grupy najlepszych osobnikow?

3. Czy Auwtor rozwazal lub planuje rozszerzenie analiz o scenariusze, w kidrych wartosci
wariancji genetycenej i resstowej bylyby estymowane dla poseczegdlnych wariantdw

analiz, zamiast by¢ przyjmowane jako stale na podstawie rutynowych wyeen?

4. Jak Autor ocenia mozliwoéé opracowania praktycznych rekomendacji dotvezacych wyboru
melody kodowania brakujgcych rodzicow w zalernosdei od poziomu kompletnosci
rodowoddw oraz udzialu osobnikdw zgenotypowanych w populacji?

5. Czy zdaniem Autora wyniki uzyskane dla populacji polskiej mogg by¢ bezposrednio
przenoszone do innych populacji krajowych, czy tez wymagaja uprzedniego dostosowania

do specyfiki struktury danych, glgbokosci rodowodow oraz zakresu genotypowania?

PowyiZsze pytania | zawarte w nich uwagi nie obnizaja mojej wysokiej oceny rozprawy.
Przeciwnie. traktuj¢ je jako przyczynek do szerszej dvskusji nad praca, kidra wyrdznia si¢
dojrzaloscia metodologiczng, bardzo dobrym osadzeniem w realiach krajowej oceny wartosci
hodowlanej z wykorzystaniem informacji genomowej, a takze duzy uzytecznoseig praktyczny
uzyskanych wynikdw dla organizacii i doskonalenia systemu oceny wanosei hodowlanej bydla

mleceznego,

Na szezegblne podkreslenie zaslugujg nastepujgce aspekty:
1. Kompleksowe ujgcic problemu — autor polaczyl w jednej rozprawie analizg zbieinodci,
trafnosei predykeji, zgodnosei wynikow uzyskiwanych w réinych implementacjach oraz
wrazliwosci modeli na braki rodowodowe, tworzge spajny | merytorycznie dobrze
zintegrowany obraz badanego problemu,
2. Wysoka wartodé aplikacyjna — badania zostaly oparte na reeczywistych danych krajowej
oceny rutynowej, dzicki czemu sformulowane wnioski majy bezpodrednic znaczenie dla
prakiyki hodowlanej orar organizacji systemu oceny wartosci hodowlanej.
3. Silny komponent metodologiczny - rozprawa pokazuje bardzo dobre opanowanie
zaawansowanych metod statystyeznych, numeryeznyeh i obliczeniowych wykorzystywanych

we wapdlezesne] genomice awierzgl gospodarskich.



4. Rzetelnosé interpretacji — autor nie tylko wskazuje zalety poszczegdlnych rozwiazan, lecz
rowniez precyzyjnie identyfikuje ich ograniczenia, co swiadczy o dojrzatosci naukowey i
krytveznym podejsciu do wlasnych wynikow.
5. Znaczenie dla dalszego rozwoju dyscypliny — uzyskane wyniki moga stanowié istolny
punkt odniesienia dla przyszlych badan i wdrozen dotyczacych oceny wartosci hodowlane) w
duzych populacjach zwierzat.

Konkluzja
Rozprawa mgr. inz. Dawida Slomiana prezentuje wysoki poziom naukowy, wyrdznia sig
oryginalnym ujeciem problemu oraz wnosi istotny wklad do rozwoju metod genomowej oceny
wartosci hodowlangj bydla. Autor wykazal si¢ bardzo dobrym przygotowaniem leoretyeznym,
biegloscig w stosowaniu nowoczesnych narzedai analitycznych oraz umicjetnodcia krytycznej

interpretacii wynikdw uzyskanych na wielkoskalowych danych rzeczywistych,
Podsumowanie | wniosek koficowy

Stwierdzam, 2e rozprawa doktorska mgr. inz. Dawida Slomiana pt. .Ocena warosci
hodowlanej bydla przy zastosowaniu modelu jednostopniowego™ spelnia wymagania okreslone
w art. 187 ust. 14 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. - Prawo o szkolnictwie wyZszym i nauce,
Praca jest poprawna metodologicznie, ma wyrainy walor poznawczy i aplikacyjny oraz wnosi
istotny wklad do rozwoju zootechniki | metod oceny wartosei hodowlanej awierzat. Wnosze o
dopuszezenie mgr. inz. Dawida Stomiana do dalszych etapow postgpowania doktorskiego.

Jednoczednie, biorge pod uwage wysoki poziom meryioryczny rozprawy, nowatorskie i
kompleksowe ujecie problemu oraz #naczgey potencjal aplikacyiny uzyskanyeh wynikow,

@fﬂli szacunku,

wnosz¢ o wyrdznienie niniejszej rozprawy doktorskiej.
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