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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr Mateusza Dydy pt.
»Lokalizacja rejonéw QTL zwiazanych z odpornoscig/tolerancjg pszenzyta
(x Tricosecale Wittm.) na porazenie mgczniakiem prawdziwym (Blumeria graminis)”

Badania opisane w rozprawie mgr Mateusza Dydy dotycza poszukiwan gendw pszenzyta
odpowiedzialnych za odpornos$¢ lub podatnosé tego zboza na rozwdj infekcji wywotywanej
przez patogen Blumeria graminis. Patogen ten powoduje u pszenzyta i innych
spokrewnionych z nim zb6z chorobe zwana maczniakiem prawdziwym, co prowadzi do
znaczacych strat gospodarczych w Polsce i1 innych krajach naszej strefy klimatycznej.
Pojawianiu si¢ choroby sprzyja wilgotna i niezbyt ciepta pogoda w okresie wegetacji.
Pszenzyto, to nowy gatunek, a wilasciwie caly rodzaj (x Triticosecale) wsrdéd roslin
zaliczanych do rodziny wiechlinowatych (Poaceae). Jego historia ewolucyjna ma poczatek w
latach 80-tych XIX wieku, a powstanie réznych form nalezacych do tego rodzaju byto
wydatnie wspomagane przez czlowieka. Pracom tym przyswiecat bardzo praktyczny cel —
stworzenie gatunku zboza, ktory bedzie w sobie tgczyt zalety dwoch popularnych w Europie
zb6z: pszenicy 1 zyta. Po okolo 100 latach prac hodowlanych nad réznymi wariantami
pszenzyta, pojawily si¢ (przy dominujgcym udziale polskich hodowcéw) odmiany uprawne
pszenzyta heksaploidalnego wtornego, ktére zyskaty sobie uznanie rolnikow. Tym samym
nowy gatunek trafil na pola uprawne i stat si¢ nowym elementem ekosystemow, gldwnie w
Europie, ale tez i w innych regionach $wiata. Aktualnie w Polsce pszenzyto zajmuje pod
wzgledem powierzchni zasiewow drugie miejsce wsrdd roslin uprawnych. Pola uprawne sa
ekosystemami regulowanymi w duzym stopniu przez cziowieka. w ktérych znaczacag role
petnia jednak gatunki naturalnie wystepujace w srodowisku — chwasty. patogeny. szkodniki i
wiele innych. Pszenzyto wprowadzone do masowej uprawy w latach 80-tych XX wieku,
poczatkowo nie miato zbyt wielu wrogdw naturalnych i byto uwazane za bardzo odporne na
choroby. Wiemy teraz, ze byla to odpornosé pozorna, wynikajgca z braku w s$rodowisku
patogendw wyspecjalizowanych w atakowaniu tego nowego gatunku. W pierwszej dekadzie
XXI wieku zaczgly si¢ pojawia¢ w naturze coraz liczniejsze patogeny, ktdre staly sig
przyczyng chorob pszenzyta — poczatkowo zaczat sie¢ masowo pojawia¢ magczniak prawdziwy,
w $lad za nim rdza brunatna, a ostatnio tez rdza zdétta i inne choroby. JesteSmy wigc
$wiadkami ewolucji — natura odpowiedziala na nasza dziatalno$¢ i1 dostosowuje si¢ do
obecnosci nowego, wytworzonego przez czlowieka gatunku, tworzac nieznane wezesniej rasy
patogendw, a pszenzyto tworzy mechanizmy obrony przed tymi patogenami. Rzadko kiedy
mozna taki ewolucyjny proces obserwowa¢ w czasie zycia jednego czlowieka. Dlatego
badania podjete przez mgr Mateusza Dyde uwazam za wazne z punktu widzenia praktyki




rolniczej. ale tez niezwykle interesujgce od strony biologicznej. Z tego tez powodu realizacja
Jego pracy doktorskiej w ramach nauk biologicznych jest moim zdaniem w petni uzasadniona.

Praca doktorska zostata przygotowana w formie manuskryptu, ktorego zasadnicza czg$é
liczy 159 stron. Uzupetnieniem manuskryptu jest 21 stron suplementu zawierajacego wyniki
oceny fenotypowej badanych linii oraz ptyta CD z aneksem do pracy. w ktéorym autor
umiescit dane o segregacjach markeréw molekularnych wchodzacych w sktad map
genetycznych badanych populacji.

Uktad pracy jest typowy dla prac o charakterze eksperymentalnym i w petni poprawny.
Manuskrypt zawiera nastgpujgce rozdziaty: Lista skrotow, Wstep, Cel pracy, Material i
metody, Wyniki, Dyskusja wynikow, Wnioski, Streszczenie (w j. polskim) i Abstract bedacy
ttumaczeniem streszczenia na j. angielski oraz Spis literatury. Cato$¢ podzielona jest na
podrozdziaty ujete w Spisie tresci, co bardzo utatwia odnajdowanie interesujacych rozdziatow
w manuskrypcie. Materiatl dokumentacyjny pracy stanowi 25 rycin oraz 21 tabel - czytelnych
1 wykonanych z duzg starannoscig.

»Wstep” liczacy 23 strony stanowi dos$é obszerny przeglad literatury i zostat przez autora
podzielony na siedem czgsci, wsrdd ktorych znalazto sie na poczatku Wprowadzenie. a na
koncu Podsumowanie oraz pigé podrozdziatow, ktore zaznajamiajg czytelnika z badanym
patogenem, badang rosling uprawng, ogdlnymi mechanizmami odpornosci roslin na choroby.
szczegotami dotyczgcymi odpornosci na maczniaka u gatunkdw rodzicielskich pszenzyta i z
informacjami o rodzajach markeréw molekularnych oraz ich wykorzystaniem przy
konstruowaniu map genetycznych i identyfikowaniu /oci cech ilosciowych (QTL).

Cel pracy zostal na wstepie okreslony w formie ogdlnej, co pozwala na zapoznanie si¢ z
obszarem zainteresowan badawczych autora, a nastgpnie zostal doprecyzowany w postaci
trzech konkretnych punktow. Dwa pierwsze pozwalaja jednoznacznie ocenié, czy autor
zalozone cele w czasie wykonywania pracy doktorskiej osiggnat. Trzeci punkt jest
sformutowany w sposdéb moim zdaniem dyskusyjny, o czym ponizej.

Rozdziat ,Materiat i metody” zawiera jedenastostronicowy opis badanego materiatu i
stosowanych metod, zarowno tych dotyczacych fenotypowania w warunkach polowych. jak i
wszystkich analiz o charakterze laboratoryjnym oraz metod uzytych do analizy danych. Opis
jest w zasadzie poprawny. ale mozna by bylo go nieco udoskonali¢ (doprecyzowac). Kilka
uwag do tego rozdzialu: Na stronie 34 jest pewien rozdzwigk migdzy opisem skali 9-
stopniowej, a rycing 2 — w opisie do wartosci skali 1 przypisane jest catkowite porazenie (w
domysle 100%). a na rycinie jest to powyzej 50% powierzchni. Szkoda, ze w tabeli 3 nie
zostaty uwzglednione przy datach oznaczen rowniez fazy rozwojowe BBCH, o ktorych autor
pisze w tekscie, a w tabeli 4 nie podano dtugosci grup sprzezen w ¢M. Na stronie 36 pojawia
sie informacja o wernalizacji roslin przeznaczonych do pobierania lisci. z ktérych izolowano
DNA. Znaczenie tego zabiegu jest dla mnie niezrozumiale, a wyjasnien brakuje. Na stornie 37
najpierw pojawia sie informacja o pobieraniu do probowki tkanki o masie 90-100mg, a w pkt.
2 procedury na tej samej stronie, buforem zalewano tylko 50mg zhomogenizowanej tkanki
(?). Niezbyt jasno wyjasniono na stronie 38 kwestie zwiazane z markerami otrzymywanymi w
czasie genotypowania populacji mapujacych w firmie Diversity Arrays Technology. ale ten
problem dotyczy nie tylko tego rozdziatu, wigc powroce do niego w dalszej czgsei recenzji.
Nie jest jasne, czemu przy procedurze CIM (str. 41) wykonywano analiz¢ permutacji, skoro
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jej wynik nie byt brany pod uwage przy wyznaczaniu krytycznego poziomu istotnosci LOD i
przyjeto statg warto$¢é rownag 2.5.

Wyniki zostaly opisane na 68 stronach i stanowig najobszerniejszy rozdziat w pracy. W
pierwszej czesci opisu, poza wynikami badan mikroskopowych, znalazt si¢ opis nowej mapy
genetycznej pszenzyta skonstruowanej przez autora. Utworzenie nowej, obejmujace]
wszystkie chromosomy, mapy genetycznej gatunku o tak zlozonym genomie, uwazam za
istotne osiagniecie autora. Diugosci grup sprzgzen sa dos¢ duze i najpewniej przeszacowane.,
ale identyfikacja chromosomowa grup nie budzi watpliwosci. Trochg szkoda, ze w tabeli 5
(podobnie, jak we wspomnianej powyzej tabeli 4) nie znalazta si¢ informacja o dtugosciach
map w ¢cM. Przy opisie wynikow oceny fenotypowej nieco zbyt kategoryczne wydaje mi si¢
stwierdzenie autora zawarte na str. 61, ze ,,Rozktady... byty rozktadami normalnymi” — autor
nie stosowal testu zgodnosci, a uzyte przez niego metody pozwalaly co najwyze] na
stwierdzenie, ze nie bylo statystycznych podstaw do odrzucenia hipotezy o normalnym
rozkladzie cech. Fakt, ze nie mamy podstaw do odrzucenia pewnej hipotezy nie jest
rownoznaczny z tym, ze mamy pewnosé, iz ta hipoteza jest prawdziwa. Wspominam o tym.
gdyz zarowno zaprezentowane na rycinach 10-12 niektére wykresy, jak i fakt, ze cecha ma
charakter skokowy (skala 9-stopniowa) nie dzialaja na Kkorzy$¢ tak jednoznacznego
stwierdzenia o zgodnosci z rozktadem normalnym.

Wigkszos¢ rozdziatu ,,Wyniki" stanowi opis identyfikowanych QTLi (loci cech
ilosciowych). Tego rodzaju analizy sg bardzo trudne w opisie — z reguty wyniki mapowania
loci ilosciowych dostarczaja duzej ilosci danych liczbowych, ktorych opis staje sig sifg rzeczy
monotonny i trudno w tej masie informacji znalez¢é, a potem skutecznie naswietli¢ w pracy to.
co jest najistotniejsze. Z reguly znaczna liczba QTLi jest identyfikowana tylko w
pojedynczych $rodowiskach dla konkretnych genotypow, w zwiazku z czym nie ma
pewnosci, czy wskazany gen ulegt sporadycznej aktywacji w wyniku specyficznej interakeji
genomowo-srodowiskowej, czy tez jest to blad powstaly w trakcie analizy statystyczne)
(identyfikacja QTLi jest procesem matematyczno-statystycznym, a okreslenie lokalizacji genu
cechy ilosciowej jest oparte o rachunek prawdopodobienstwa). Mgr Dyda poradzit sobie z
opisem mapowania QTLi w sposob bardzo sprawny — najpierw przedstawit cafos¢
uzyskanych wynikow. Ze wzgledu na wysoka czuto$é zastosowanej metody identyfikacji
QTLi (SMA) autor wskazat ponad 200 potencjalnych lokalizacji cech ilosciowych. W
dalszym postepowaniu mgr Dyda dokonat wartosciowania wytypowanych QTLi stosujge jako
uzupetnienie metode CIM. a nastgpnie wskazujac te loci w genomie. ktore byty powtarzalne
w roznych $rodowiskach i na koncu te, ktore byly wspolne dla dwoch réznych genetycznie
populacji mapujacych. Dzigki temu czytelnik ma jednoczesnie wglad w cato$¢ zebranych
danych. ale tez informacje o tym, ktore ze zidentyfikowanych regionow genomu pszenzyta
zawieraja geny zwigzane w sposob powtarzalny z odpornoscia na maczniaka. Wszystko to
zostalo opisane w sposob przejrzysty, z podzialem na odpowiednie podrozdziaty i opatrzone
czytelnymi rycinami oraz tabelami.

,Dyskusja wynikow” liczy 17 stron maszynopisu i zgodnie z zaloZeniami zawiera
konfrontacje uzyskanych wynikéw z danymi dostepnymi w literaturze naukowej. ,,Dyskusja”
podzielona zostala przez autora na 8 podrozdziatow. Tresci pierwszego z nich — 5.1,
Realizacja celow pracy” moglyby moim zdaniem zosta¢ z powodzeniem przeniesione do
ostatniego: ,,5.8. Podsumowanie”. Ogdlnie tres¢ ,,Dyskusji” nalezy przyja¢ za poprawna, ale
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w moim odczuciu w pewnych fragmentach autor z takim zaangazowaniem zaczyna snué
rozwazania nad wlasnymi wynikami, ze zapomina o odniesieniach do literatury naukowej.
Podrozdziat 5.5 (Ocena stopnia porazenia pszenzyta mgczniakiem prawdziwym) nie zawiera
zadnego takiego odniesienia. Ostatnim podrozdziatem ,,Dyskusji wynikow” jest
»Podsumowanie”. Po polaczeniu z podrozdzialem 5.1. stanowitoby ono dobre wprowadzenie
do Wnioskow i by¢ moze wptyneto na ich ostateczng forme.

Whnioski zostaty sformutowane w postaci 7 punktéw. Stanowig one podsumowanie pracy.
ale w moim odczuciu pozostawiajg niedosyt. Oczekiwalbym tu od autora moze mniej
licznych, ale bardziej konkretnych odniesien do podanych celow pracy i konkretnych
wynikow, ktore zostaty uzyskane. Przykladowo: wniosek 1 jest do$¢ banalny, a wniosek 7 jest
bardzo mato konkretny. Pula markeréw przywotywana we wniosku 7 nie jest az tak liczna.
zeby nie dalo si¢ ich policzy¢, a na dodatek jest tu mowa o markerach, ktorych przydatnosé
trzeba bedzie dopiero weryfikowaé w przysztosei, wige tak naprawde nie wiadomo. czy beda
przydatne w hodowli. W celach pracy autor zaktadal m. in. konstrukcje nowej mapy
genetycznej pszenzyta oraz lokalizacje rejonow genomu zawierajagcych QTL zwigzane z
odpornoscig. We wnioskach nie ma odniesien do skonstruowanej mapy, nie ma tez informacji
o chromosomowej lokalizacji tej grupy zidentyfikowanych QTLi, ktoérych nie udato sig
autorowi powigza¢ z konkretnymi genami odpornosci. Moim zdaniem to troche szkoda, bo
poza identyfikacjg gendw pochodzgcych od gatunkéw rodzicielskich pszenzyta. waznym
aspektem poznawczym pracy jest wskazanie regiondw genomu pszenzyta, ktore maja zwigzek
z odpornoscig na maczniaka, a s lokalizacjami nowymi, nieznanymi u pszenicy 1 zyta.

W pewng konsternacje wprawily mnie opisane przez autora analizy mikroskopowe
rozwoju zarodnikow Blumeria graminis. Sg one poprawnie opisane od strony metodycznej. w
Wynikach znalazty sie dobrej jakosci zdjecia mikroskopowe oraz ich opis, co musiato autora
kosztowaé sporo pracy. Niestety w tresci rozprawy brakuje informacji w jakim celu zostaty
wykonane te analizy i co z nich istotnego wynika. Co prawda autor wspomnial o tym
zagadnieniu w ,,Dyskusji” sugerujgc. ze uzyskane obrazy byly typowe. Nie za wiele jednak z
tych rozwazan wynika, skoro nie wiadomo, czy autor oczekiwal, ze bedzie inaczej. W
,,Celach pracy” i we ,,Wnioskach” nie ma po tej czgsci pracy zadnego Sladu, czego trochg
zatuje. Mam jednak nadzieje, ze autor powie mi co$ wigcej na ten temat przy okazji obrony
pracy.

Koncowa cze$é pracy stanowi obszerny Spis literatury zawierajacy az 246 pozycji (w
wiekszodcei anglojezycznych) oraz 6 adresow stron internetowych. Przy tak obszernym
zbiorze bibliograficznym trudno jest recenzentowi dysponujacemu wylgcznie wersja
drukowang manuskryptu zweryfikowaé doktadnie poprawno$é¢ wszystkich cytowan. Wsrod
zweryfikowanych przeze mnie pozycji, tylko dwie wzbudzity watpliwosci: na stronie 38 przy
programie JoinMap podana jest pozycja Meng i in. (2015) dotyczaca tak naprawd¢ programu
QTL IciMapping zamiast pracy Van Ooijen (2006). ktora powinna by¢ tu cytowana. Praca Shi
i in. (1998) jest na stronie 125 przywolana z niewlasciwym rokiem opublikowania. Nie jestem
jednak pewien, ze zauwazytem wszystkie bledy.

Praca doktorska przygotowana przez mgr Mateusza Dydg sprawia w trakcie czytania
bardzo dobre wrazenie. Jest napisana w sposob zrozumiaty, jej ukfad jest czytelny, ryciny i
tabele przejrzyste, ulatwiajace zrozumienie zlozonego zjawiska genetycznej odpornosci
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badanej przez autora. Oczywiscie, przy tak obszernym opracowaniu trudno unikna¢ btedow.
Zapewne nie wszystkie zdotatem wychwycié. Wigkszos¢ z tych, ktore wymieniam ponizej ma
charakter edytorski, ale ich wyeliminowanie pozwalaloby na tatwiejsze skoncentrowanie
uwagi czytelnika na meritum. W szczegolnosci chodzi mi o te bledy redakcyjne, ktore
wplywaja na odbior merytorycznych tresci zawartych pracy. Pozwolg sobie na wskazanie
tych, ktore najbardziej zwrocity mojg uwage.

Pierwszg niescisto$¢ zauwazylem juz na drugiej stronie manuskryptu zawierajace]
informacje o finansowaniu badan. W tytule projektu badawczego zamiast ,,fonemiki”
powinno by¢ ,.fenomiki”, a fundatorem cytowanego projektu bylo nie Narodowe Centrum
Nauki. tylko Narodowe Centrum Badan i1 Rozwoju. Nota bene — wsrdéd logotypow
wydrukowanych ponizej informacji jest logo wlasciwego Centrum.

W tabeli 2 na str. 22 wymienione sg geny zlokalizowane na chromosomach nalezacych do
genomu D pszenicy zwyczajnej, ale wbrew tytulowi tabeli, w jej wnetrzu znalazt si¢ gen
PmS535 z chromosomu 5V (z genomu V pochodzacego od Dasypyrum villosum) — tym samym
tytut tabeli nie do konca jest zgodny z jej trescia.

Pewien brak precyzji daje si¢ zauwazy¢ w nomenklaturze markeréw SNP w réznych
czesciach pracy. Juz na stronie 25 pojawia si¢ zdanie, ze markery SNP ,,Stuzg réwniez do
identyfikacji mutacji punktowych”. Kolejnos¢ jest odwrotna: to mutacje punktowe stuza do
opracowania markeréw SNP i w zwigzku z tym rzeczywiscie pozwalaja je poZniej
identyfikowaé. Autor nie jest tez konsekwentny przy stosowaniu skrotu e-SNP. Czasami jest
on definiowany jako SNP z regionu ekspresji danego genu, a czasami jako zamiennik
markerow silico-DArT, ktore tez sg miejscami okreslane jako DArTseq (por. tab. 20 vs. 21).

Nomenklatura markeréw otrzymywanych w ramach analiz wykonywanych w ramach
ustug przez Diversity Arrays Technology Pty w Australii najwyrazniej stanowi dla autora
problem. Metoda globalnej analizy zmiennosci genetycznej genomu okreslana jako DArT
zostata opracowana pierwotnie jako technika hybrydyzacji na mikromacierzach. Markery
uzywane przez mgr Mateusza Dyde w pracy, ktére oznaczano jako wPt, rPt i tPt pochodzity z
takich wiasnie analiz. To nie zostalo w sposob jasny opisane w rozdziale Material i metody.
W $lad za technikami mikromacierzowymi. zostata opracowana nowa metoda badania
zmiennosci genetycznej, ktora oparto o sekwencjonowania nowej generacji (NGS) — nowa
metoda analiz zostala nazwana DArTseq. Pozwala ona na otrzymanie dwdch zbioréw danych
— markery SNP (o charakterze kodominujagcym) oraz markery Silico-DArT (dominujace).
Autor w pracy wykorzystal do konstrukcji mapy genetycznej wszystkie wymienione rodzaje
markerow, ale ich charakterystyka w opisie metodycznym jest niestety nieprecyzyjna i dla
czytelnika nieznajacego metody nie bedzie zrozumiata. Tym bardziej, ze sam autor w jedne]
czesci pracy te same markery opatruje skrotami innymi niz kilka stron dalej (e-SNP vs.
DArTseq).

Pewne watpliwosci moze budzi¢ spis cytowanych programéw komputerowych
wymienionych na stronie 29 jako przydatnych do lokalizowania QTL. Program JoinMap jest
typowym programem do konstruowania map genetycznych i nie ma opcji identyfikowania
QTLi — jego uzupelnieniem stuzacym do tego celu jest wymieniony przez autora program
MapQTL tej samej firmy (Kyazma). Rowniez program MapChart nie daje mozliwosci
identyfikowania QTLi — shuzy raczej do wizualizowania danych uzyskanych z innych
programow. Moje watpliwosci budzi tez aktualno$¢ cytowania literatury przy programie

5




WinQTL Cartographer. Dziwi za to brak w tym zestawieniu programu, ktéry autor stosowat
w pracy: QTL IciMapping (chociaz byt on uzyty w innym celu, ale autor miat okazje sie z
nim zaznajomic).

Cel pracy nr 3: ,Wskazanie stabilnych w roznych srodowiskach i latach oraz w réznym
tle genetycznym markerow... do dalszego testowania...” — rodzi sie watpliwosé: jesli
markery zostaty okre$lone jako stabilne (skuteczne) w roznych miejscowosciach, w réznych
latach i dla réznych genotypéw, to po co majg by¢ ,.dalej testowane™? Przeciez juz mamy
markery, ktore dzialaja w kazdym roku, kazdym miejscu i w odniesieniu do réznych
genotypow. Czy czego$ wigcej nam potrzeba? Odnosze wrazenie, ze przy formutowaniu tego
celu pracy autor nie do konca precyzyjnie okreslit to. co zamierza osiggnaé i czemu ma to
stuzy¢ w przysztosci.

W opisie Wynikow oraz w Dyskusji autor niekonsekwentnie stosuje parametr zwigzany z
gestoscia mapy (wysyceniem) — raz jest to wg niego liczba markerow na dystansie 1 ¢cM, a w
innych miejscach $redni dystans w ¢cM miedzy dwoma markerami. Ten brak konsekwencji
prowadzi do bledéow. np. w tabeli 6 przypis ¢ jest niezgodny ze znaczeniem wartosci
podanych we wnetrzu tabeli, a w tekscie Dyskusji na stronie 112 sg podane btedne wartosci
(co intrygujace - na kolejnej stronie dalsza czes$¢ opisu zawiera poprawne dane, dowodzac. ze
wspomniane bledy wynikajg z braku Kkonsekwencji w stosowaniu parametrow
charakteryzujgcych gestos¢ mapy).

W tabelach 11 i 17 tytul wskazuje na informacje o rejonach QTL (przedziatach). a
wskazane sg w tabeli konkretne pozycje w ¢cM. Niektore QTL sg reprezentowane przez 2-3
markery o roznej pozycji, ale raczej nie nalezy tego traktowaé jako wartosci granicznych
przedziatu. Najlepiej bytoby podawaé zardéwno przedzial, gdzie QTL wykazuje statystyczna
istotnos¢, jak i pozycje markera najsilniej zwigzanego z cecha. W przypisie d do w/w tabel nie
podano, czy efekt addytywny jest liczony wzgledem linii matecznej, czy ojcowskiej (rozne
programy réznie to liczg).

W podrozdziale 4.7 w oznaczeniach QTLi autor zamiennie stosuje skroty HMGZ 1 GZHM
w tekscie jest stosowana jedna forma, a w cytowanych tabelach 191 21 druga.

Od strony jezykowej praca jest napisana dobrze i jest zrozumiata, chociaz nie jest wolna
od niedociaggni¢é. Na dwie problematyczne kwestie jezykowe chcialbym zwroci¢ szczegolng
uwage autorowi.

1. Autor w tekscie pracy dos¢ czesto utozsamia pojecie ,,odpornos¢” z ,,brakiem oznak
choroby”. Brak objawéw chorobowych w danym miejscu i czasie nie oznacza jeszcze. Ze
roslina byta odporna. Mogto to wynikaé po prostu z okresowego braku ognisk zakazenia. Co
istotne, mgr Dyda zdaje sobie z tego sprawe, o czym $wiadczy opis ze strony 116 (Dyskusja
wynikow), dlatego traktuje to jako biad jezykowy, a nie merytoryczny. Watpliwosci co do
tego problemu byloby mniej, gdyby w doswiadczeniu polowym znalazt si¢ rozmieszczony w
wielu miejscach wzorzec w postaci bardzo wrazliwej odmiany/linii. Taki obiekt byiby
wskaznikiem, czy choroba wystepuje w danej lokalizacji i okreslonym terminie obserwacji, a
jednoczeénie stanowitby dodatkowe ognisko zakazenia badanych obiektow.

2. Autor w wielu miejscach stosuje uproszczenie jezykowe zwigzane z charakterystyka
grup sprzezen w obrebie genoméw A, B i R. Na przyklad - niepoprawne jezykowo jest
wielokrotnie powtérzone stwierdzenie, ze co$ zidentyfikowano ,na grupie sprzgzen A”.
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Autorowi chodzito tak naprawde o grupy sprzezen tworzace mapy chromosomow nalezacych
do genomu A. Jest to skrot myslowy, ktorego znaczenie jest latwe do zrozumienia, ale
jezykowo nie jest poprawne, bo chodzi nie o jedng grupe A, ale o 7 grup tworzacych mapy
chromosomoéw 1A, 2A, 3A itd.

W rozprawie dostrzeglem tez troche innych drobnych btedow jezykowych. Nie wszystkie
bede wymienial, ale jako przyklady moge podac nastepujace:

Tytut rozdziatu 4.4: ,Fenotypowanie przebiegu infekeji...” — fenotypowanie, to
okreslanie fenotypu jakiegos obiektu, a ,przebieg infekcji” to proces. ktory nie ma
okreslonego fenotypu. Nalezaloby raczej napisac: ,,Obserwacje przebiegu infekcji...” lub
»Fenotypowanie roslin ... w czasie infekcji”.

Trudno mi tez zaakceptowaé poprawnos¢ sformutowania ze strony 125: ,,Gen Pm25 ...
zostal zidentyfikowany trzema markerami RAPD...” — markery RAPD charakteryzuja si¢
matg specyficznoscig 1 w cytowanej pracy nie byly samodzielnym czynnikiem sprawczym
identyfikacji genu (a uzycie w zdaniu narzgdnika sugeruje. ze tak byto). Wymienione markery
byty jednym z istotnych narzedzi w bardziej ztozonej analizie. Poprawne bytoby stwierdzenie,
ze ,,przy identyfikowaniu genu Pm25 uzyto trzech markerow RAPD...”

Chciatem jednak podkresli¢. ze zarowno wymienione, jak i niewymienione przeze mnie
niedociggnigcia jezykowe, mialy charakter jednostkowy i nie wptywaty na zrozumienie trescei.
ktore autor cheiat przekazac.

Na zakonczenie musze podkreslié. ze moja ogolna ocena pracy doktorskiej mgr Mateusza
Dydy jest w peli pozytywna. Wigkszo$¢ moich komentarzy dotyczyta kwestii edytorskich i
jezykowych, co nie wptyneto na oceng merytorycznej wartosci rozprawy. Doktorant wykonat
badania wymagajace od niego opanowania réznorodnych metod: od zaplanowania
doswiadczen polowych, poprzez wykonanie analiz laboratoryjnych, az po ztozong analizg
bioinformatycznag wynikéw. Wyniki jego kilkuletniej pracy naukowej zostaty opisane w
sposob zrozumialy i (co wazne) krytyczny. Oceniana rozprawa spetnia wedlug mnie
wymagania ustawowe wobec prac doktorskich (art.13 Ustawy z 14 marca 2003 o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz stopniach i tytule w zakresie sztuki). Stad tez wnioskuje
do Rady Wydziatu Geograficzno-Przyrodniczego Uniwersytetu Pedagogicznego im. Komisji
Edukacji Narodowej w Krakowie o dopuszczenie mgr Mateusza Dydy do dalszych etapow
przewodu doktorskiego.

AR SRVARWY/R

Szczecin, 31.12.2018. dr hab. inz. Stefan Stojatowski




