Uniwersytet Prayrodaicty w Poinaniu

WYDZIAL MEDYCYNY WETERYMARYINE! | NAUK O IWIERZETACH
Katedra Genetyki | Podstaw Hodowli 2wierzat

‘Waobyriska 33, 60-637 Pornan

emall: ewasel-hubiak@Epuls edugl
Poznan, 2.03.2026
Ty

S oialincBwiak) PR
dr hab, Ewa Sell-Kubiak 2 WY 0 il o Mok 1
Katedra Genetyki | Podstaw Hodow!i Zwierzgt ;?:;::I:hlrﬂ
Wydzial Medycyny Weterynaryjnej i Nauk o Zwierzetach i
Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu E _'{'f . 05 : -2 02 4

Fivk uur::-p = T

Ocena rozprawy dokiorskiej
pana mgr inZ. Dawida Slomiana
zatytulowanej “Ocena wartosci hodowlanej bydla prey zastosowaniu modelu
jednostopniowego™
wykonanej pod kierunkiem promotor prof. dr hab, Joanna Szyda z Uniwersytetu
Przyrodniczego we Wroclawiu oraz promotora pomocniczego dr inz. Kacpra Zukowskiego
z Instytutu Zootechniki Panstwowego Instytutu Badawezego w Krakowie

Forma rozprawy doktorskiej

Na przedstawiong rozprawe doktorsky pana mgr inz. Dawida Stomiana sklada sie cykl czterech
powigzanych ze sobg tematyeznie artykuldw naukowych, Dwa z nich zostaly juz opublikowane
w renomowanych czasopismach naukowych z IF. Na szczegdlne wyrdznienie zastuguje
publikacja pierwszego manuskryptu w Genetics Selection Evolution. Pozostale dwie prace sa
dostepne w formie preprint” i zapewne zostaly zlozone do recenzji w innych renomowanych
czasopismach. Tym bardziej nalezy podkreslic wysoki sumaryceny IF dwiéch opublikowanych
artykulow =6,4 oraz ich sumarycezna liczbe punktdow ministerialnyeh =240, W zwiazku
Z powyészym, przedstawiona rozprawa doktorska spetnia w stopniu bardziej niz zadawalajgcy
wymogi publikacyjne stawiane kandydatom ubiegajacym si¢ o stopied doktora w Polsce,

k Fawy
Oryginalnosé badanh:

Cykl artykuléw przedstawiony przez pana mgr inz. Dawida Slomiana juz samym tytulem
sugeruje podjecie niczwykle waznej w nowoczesnej sclekcji zwierzat tematyki dotyczace
Jednostopniowej oceny wartosci hodowlanej. Cztery publikacje wehodzace w przedstawiony
cvkl, ukladajg sic w spdjng calodé przez wnikliwe testowanie niezbednych parametrow do
dokladniejszej oceny zwierzat oraz przez pordwnywanie najbardziej popularnych metod
analitycznych stuzacych wykorzystaniu informacji genomowej. Zbior prac wnosi istotny whtad
w dopracowywaniu metod single-step stosowanych w krajowych ocenach wartosci hodowlanej
bydla mlecznego, obejmujac zardwno aspekty metodologiczne, jak | prakiyczne konsekwencje
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ich wdrazania. Lacznie caly cykl badan dostarcza nowej wiedzy na temat zachowania modeli
single-siep w zaleznosei od strukiury danvch, wyboru metod obliczeniowych oraz sposobu
radzenia sobie z nickompletnym rodowodem. Oryginalnosé tych prac wynika # polgczenia
analizy statystycznej i prakiyeznej, a uzyskane rekomendacje sa bespodrednio uiyteczne dla
instytucji prowadzacych rutynowa oceng wartosci hodowlanych zwierzat, Ogromna wartoscia
naukowy rozprawy jest bezsprzecznie wykonanie analiz z wykorzystaniem faktveznej populacii
kréw holsztynsko-fryzyjskich z Polski, Dzigki temu uzyskane wyniki nie majg wylgcznic
charakteru badan podstawowych a naukowo-aplikacyiny.

Wartodé naukowa artykuldw:

Do najbardziej wyrdeniajacych sie aspektdow naukowych przedstawionej rozprawy nalezy
zaliczyt (zgodnie z publikacjami):

I. Doglebng analize czvnnikdw wplywajacyeh na dokladnosé | stabilnosé  predykeji
genomowych oraz na efektywnosé obliczeniows modeli, ze szezegdinym uwzglednieniem
jakosci i kompletnosci danych rodowodowych. Szczegolnie badany wplyw komplemosci
rodowodu, kidry wykazal istotny wplyw na determinowanie wydajnosé algorytmdw jest
wynikiem jakodciowym dla hodowcow jak i 0sob odpowiedzialnych za wykonywanie wdrozen
oceny jednostopniowej w krajowych programach hodowlanych.

2. Kompleksowe poréwnanie modeli ssG-BLUP i ssSNP-BLUP, obejmujace zardwno jakodd
predykeji genomowych wartosci hodowlanych, zgodnoéé rankingdw najlepszych buhajéw oraz
efektywnosé obliczeniowa z wykorzystaniem kilku scenariuszy dostgpnyveh w MiXBLUP,
Kluczowym wynikiem tego pordwnania jest istota doboru zwierzat do rdzenia, gdyz nawet
niewielkie zmiany moga wphywaé na finalny ranking i kolejne decyzje selekeyine.

3. Szczegolowa analiza pordwnaweza najbardziej populamych narzedzi wykorzystywanych do
jednostopniowej oceny zwierzat tj. MiXBLUP i BLUPF9010D3, ktéra wykazata wyjatkows
stabilnosé predykeji i zgodnosé rankingdw buhajow przy wykorzystaniu obu metod. Dzieki
temu dostarczono takze praktyczne wskazowki zwiazane z wyborem narzedzi obliczeniowych
z uwzglednieniem ich efektywnosei, kosztow | mozliwosei modelowania.

4. Nowatorskie pordwnanie trzech metod postgpowania 2 brakujacymi rodzicami przy réznym
poziomie niekompletnosci danych, ktore jednoznacenie wskazuja, 2e w populacjach z duza
liczba brakujgeych rodzicdw metafounders mode wystgpowad niestabilnosé wynikow oraz
przeszacowanie trendu genetycznego, szezegdlnie dla zwicrzat bez genotypéw. Podkresla 1o
praktyczng przewage korzystania z grup genetyezmych, gdy dostepne dane sg nickompletne,
Warlo te zaznaczyé, e ta praca zostata wykonana we wspdlpracy z jednymi z autordw obecnej
wersjii  programu  MiXBLUP. Pokazuje to. poza dowodem owocnej wspolpracy
migdzynarodowe] Dokioranta z waznym osrodkiem specjalizujgeym sig w szeroko pojetej
genetyce ilosciowej [ programach hodowlanych, jakim jest Wageningen University (Holandia),
lei na ogolnoswiatowa potrzebg przeprowadzenia tych konkreinych badan.
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Wartos¢ m cEna ra

Wprowadzenie do rozprawy zostalo przygotowane bardzo rzetelnie i kempetentnie. Doktorant
w sposdb plynny i logiceny przedstawia rozwdj metod oceny wartosci hodowlanej bydha, od
klasyeenych analiz BLUP po wspdlczesne modele jednostopniowe, wyjasniajge ich zalety,
ograniczenia | znaczenie w nowoczesnej hodowli. Kontekst badawczy jest zarysowany
lklarownie, a czyielnik otrzymuje pelne uzasadnienie poirzeby podjecia analiz zwiazanych ze
zhieimodeig modeli, roimicami pomigdey podejsciami statystyeenymi oraz wplywem struktury
danych na jakosd predykeji. Hipotezy badawcze wynikaja z informacji zawartych we wstepie
i sa sformulowane w sposab przejrzysty, jednoznaczny 1 mozliwy do empirvezne] weryfikacii.
53 to hipotezy dobrze umocowane zardwno w literaturze, jak i w praktycznych potrzebach
krajowych ocen hodowlanych.

Metody badafi | narzedzia statystveene zostaly dobrane wzorowo. Doktorant korzysia
z uznanych modeli, nowoczesnych algorytmow iteracyjnych oraz akiualnie stosowanego
oprogramowania (MiXBLUP, BLUPF90). Zastosowane procedury walidacji (regresja
GEBV_full vs GEBV trunc, R? korelacje Pearsona) odpowiadajg standardom Interbull
i umozliwialg pelng oceng jakosci predykcji.

Wyniki zostaly przedstawione przejrzyscie, w sposdb uporzadkowany i ilustrowany wieloma
tabelami oraz wykresami. Estymacje, poréwnania migdzy modelami oraz analiza zbieznosci sa
komunikowane jasno, a prezentacia licebowych rezultatdéw ulatwia ich odbior. Interpretacja
wynikdw jest dojrzata | krvtyczna. Doktorant odnosi je nie tylko do swoich hipotez, lecz takie
do dotychezasowych doniesien naukowych, wyjasniajae zgodnosci i ra#nice.

Whnioski sa jasne, logiczne | w petni wynikaja z przeprowadzonych analiz. Obejmuja zardwno
aspekily teoretyczne, jak i prakiyeene, stanowiac realny wkiad w roewdj metod oceny wartosci
hodowlanej. Doktorant precyzyjnic wskazuje, kiedy dane podejscic modelowe jest korzystne,
jakic sa jego ograniczenia i jakie konsckwencje maja rdinice miedzy implementacjami
oprogramowania czy metodami radzenia sobie z brakami w rodowodach.

Poprawnosé reda n: rawy

Rozprawa zostata preygotowana przez Dokloranta bardzo starannie pod wegledem edyeyjnym
i graficenym zgodnie z najlepszymi zasadami dobrej praktyki naukowej. Calodd tekstu cechuje
wysoka poprawnosé jezykowa; zdania sg klarowne, logicznie zbudowane, styl jest naukowy,
a gramaiyka i interpunkcja nie budzq zastrzezen, co dodatkowo wemacnia profesjonalny
charakter rozprawy.

Zastosowane skrdty zostaly starannie zdefiniowane we wezesnej czgdei pracy (bardzo pomocna
lista skrdtow!) i sy uzywane jednolicie w calym tekscie, co podnosi czytelnodé i eliminujg
ryzyko nieporozumien terminologicznych. Terminologia naukowa, zardwno polska, jak
i angielska, jest stosowana precyzyjnie i spajnie, zgodnie 2z konwencja badan z zakresu genetyki
#wierzat oraz metod oceny wartodci hodowlanej, a wszystkie pojecia specjalistyczne pojawiajg
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sie w odpowiednich kontekstach i z zachowaniem poprawnosci merytoryeznej. Dodatkowym
atutem jest sposab prezemtacji danych: tabele (szczegdlnie te faczace dane | metody z czterech
publikacji!), wykresy i zestawienia liczbowo-statystyezne sg czytelne, odpowiednio opisane
i harmonijnie wkomponowane w tekst, co ulatwia zrozumienie wynikdw i ich interpretacjg
w kontekscie calosci badan. Bardzo dokiadnie sa tez rozpisane wszystkic modele i metody
(szcrepdinie konsekwencja opisywania parametréw tymi samymi symbalami we wzorach)
uzyte w poszezegdlnych pracach, co umozliwia w latwy spostb sledzenie kolejnych krokdw
podjetveh przez Doktoranta w czasie analiz statystycznych,

Wszystkie te elementy skiadaja sic na wysoce dopracowans i spdjna edycyjnie rozprawe,

{Matomiast musze zaznaczyve, e podobnej jakosci edyceyjne] nie maja publikacje zlozone
w formie ,preprint”. W tych dwdch tekstach jest duzo powtdrzen czy barku konsekwencii
w opisie parametréw. Domyslam sig, e bedzie mialo 1o jeszeze szanse zostac poprawione na
elapie recenzji redakeyjnych w czasopismach naukowych.)

Uwagi krvtyezne i pytania

Majwigkszy niedosyl preedstawione] rozprawy doktorskiej pozostawia brak ogélnej, krytycenej
dyskusji wszystkich zebranych wynikdw i ich zestawienie z dostgpna wiedza w lej tematyce.
Rozdzial .5. Wyniki i Dyskusja”, choé poprawy i bardzo dobrze napisany, zawiera jedynie
zestawienie informaci przedstawionych wezesniej w poszczezdlnych ceterech publikacjach,
Matomiast rozdzial 6. Konkluzje™ jest niezwykle syntetyczny i nie ma tam miejsca na
krytyczne przyjrzenie sig wszystkim wynikom badan. Ogolna dyskusja calego cyklu
umozliwitaby przedstawienie przez Doktoranta np.: wszelkich ograniczed wykonanych analiz
i zestawienie ich z najnowszymi publikacjami o podobnej tematyce: dalszych krokdw, ktdre
nalery podja¢ w ocenie jednostopniowej wprowadzonej w Polsee, ktora jest jednym
z pierwszyeh krajdw na Swiecie, gduie taka ocena jest wprowadzana; wykonanie dodatkowych
analiz, aby odpowiedzied na pytania, kiore pojawity si¢ prey tworzeniu publikacji 2 rozprawy.

Szezeghlowe uwagi | pytania do poszezegdlnych artykuldow wehodzacych w skiad cyvklu:

1. W publikacji P1 brak informacji o faktycznym czasie trwania iteracji (podana jest tylko
ich liczba) czy te¥ wplywu wielkosci pamigci RAM na czas obliczed dla danych FULL
vs. SGEN. W calym cvklu de facio zostalo to bardzo szezegdlowo opisane tylko w P2,
Podanie tych informaciji jest istotne w wymiarze aplikacyjnym wykonanych badan.

2. Ocena jakoéei i doktadnosei rozwiazan powinna wykraczac poza uzyte w P1 korelacje,
poniewaz uzyskane bardzo wysokie korelacje EBV FULL vs 5GEN nie wykluczajg
mozliwego przesunigeia skali (bias"™) lub rozszerzenia/écisniecia rozkladu. Warto
dotaczyé np.: srednie/réinice SD EBY miedey wariantami, nachylenie regresji
EBV(FULL) na EBV(3GEN). To pokaze, czy skrdcenie rodowodu jest neutralne nie
tylko rangowo, ale i w skali.
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. W publikacji P2 podano. ze uzyskano 33 grupy genetyczne. Jednak nie zostaly

przedstawione kryteria tworzenia grup (wg. pleirocznikéw/pochodzenia) i ich
podpiecia w modelu (np. do A-inverse). Nalezaloby dodaé szczegotowy opis, poniewaz
podjgte decyzje moghy wplynaé na porbwnywalnosé rozwigean,

Ponownie jak w przypadku P1, w publikacji P2 takze uznano, ze sam fakt nakladania
si¢ 50 top buhajow wystarczy do wskazania wysokich podobienstw migdzy analizami.
Jednak to za malo dla implikacji hodowlanych, dlatego zndw nalezatoby rozszerzyé
walidacj¢ np. przez oszacowany wphyw ekonomiczny (1j. utracony zysk przy wyborze
poszczegdlnych wariantdw).

W publikacji P3 brak pelnej transparentnosci doboru kryteriéw zbieznosci. W pracy
mozna znaleZé jedynie informacje o zastosowaniu rownowaznych kryteridw stopu™
IE-07 dla MiXBLUP i |E-14 dla BLUPFOOIOD3. Bez doprecyzowania, trudno
pordwnaé liczbe iteracji miedzy programami. Ewentualnie informacja o czasie trwania
analiz i wykorzystanym RAM moglaby zastapi¢ te dodatkowe informacje.

Dyskusja i wnioski w publikacji P3 sg bardzo ogdlne z ograniczonym odniesieniem do
literatury. Dodatkowo w pracy pojawiaja sie #naczne uproszezenie rdinic migdzy
oprogramowaniami, np. ,oba programy daja podobne wyniki" czy Lwybdr
oprogramowania zalexy od ceny i wsparcia™, tymczasem wyniki, np. w Tabeli 5,
pokazuja realne rdéznice w liczbie iteracji migdzy scenariuszami dla kardego
z programdw, ktére powinny byé omdwione, aby zrozumieé ich wydajnosé
w kontekscie czasu analiz i niezbednego RAM.

W publikacii P4 powinien znale#é sie dokladniejszych opis konstrukcji grupy
metafounders przez doprecyzowanie czy bazowano na oknach rocznikowych/plei/
innych tworzge MF. To kluczowa informacja do replikacji i interpretacii réznic miedzy
analizami.

Opis analiz w publikacji P4 sugeruje, #e usunigio jedynie informacje rodowodowa
o rodzicach, ale pozostawiono ich fenotypy. Czy faktycznie w ten sposdb zostala
przeprowadzona analiza? Jesdli tak, to jaki byl tego powdad? Jak moglo wplynad to na
uzyskane analizy? Ponadto dyskusja w tym rozdziale jest bardzo skrétowa i nie odnosi
sie w wystarczajgeym stopniu do dostepnej literatury.

W publikacjach P1, P2, P3 i P4 Dokiorant korzystal z danych imputowanych (EuroG
MD + Flmpute), jednak brak jakiejkolwiek oceny bledu imputacji i jego potencjalnego
wphywu na zbictnodé modelu. Nawet, jezeli jest to rutynowa procedura preeprowadzana
dla polskich HF, warto podjaé polemike czy ocena bledu imputacji moglaby wplynad
i w jakim stopniu na uzyskane wyniki?

Chociaz wszystkie przedstawione w publikacjach P1, P2, P3 i P4 wyniki majg
znaczenie praktyczne dla oceny krajowej, dyskusje w poszczegdlnych pracach nie
przekladaja ich na rekomendacje dla hodowcow, ani nie poruszajg dogl¢bnie ryzyka
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btednej selekeji w wyniku problemdw z konwergencja. MNaturalnie taki watek w pracy
naukowej nie musi si¢ pojawi¢, natomiast mogiby byé poruszony szerzej w ogolnej
dyskusji cyklu, ktdra nie zostata zataczona.

Ocena koncowa:

Przedstawiona rozprawa doktorska pana mgr inz. Dawida Stomiana tworzy bardzo spdiny
i wamy whklad w tematvke zwigzang z jednostopniows oceng zwierzat. Analizy
przeprowadzono w bardzo wszechstronny sposdb z naciskiem na pordwnanie metod | dostgpu
do danych o réznej jakosci, co pozwala na wykorzystanie pozyskanych wynikéw nie tylko
w polskicj populacji HF. Doktorant posiadl bardzo szeroki wachlarz umigj¢tnosei analiz
statystyeznych z zakresu genetyki ilosciowej. Nawigzal te2 wspélprace migdzynarodows
z warnym ofrodkiem badawczym — Wageningen University, co zaowocowalo wspolng praca
naukowa. W zwigzku z powyzszym, mimo wspomnianych przeze mnie uwag i potrzeb
rozwinigeia pewnych kwestii opisany przez Doktoranta cykl publikacji oceniam pozytywnie i
stwierdzam, Ze spelnia wszelkie wymogi o ubieganie si¢ o stopien doktora.

Ja, nizej podpisana stwierdzam, ze recenzowana rozprawa doktorska pana mgr ink. Dawida
Slomiana spelnia warunki okreslone w art. 13.1 Ustawy 2 dnia 14 marca 2003 r. o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.U. nr 65 poz. 595
z pozn. zmianami) | wnioskuj¢ do Rady Naukowej Instytutu Zootechniki — Panstwowego
Instytutu Badawczego w Balicach o dopuszczenie pana mgr ink. Dawida Slomiana do
dalszych etapow przewodu dokiorskiego.
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