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Formalny aspekt rozprawy

Rozprawa doktorska Pani mgr Angeliki Marii Gomolinskiej zostata wykonana pod kierunkiem
prof. dr hab. Jakuba Sawickiego w Katedrze Botaniki i Ekologii Ewolucyjnej, Wydziatu
Biologii i Biotechnologii, Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie. Stanowi ona
jednorodne tematycznie opracowanie naukowe o charakterze monografii naukowej. Obejmuje
facznie 358 stron maszynopisu 1 sktada si¢ z oSwiadczenia promotora oraz autorki pracy,
podzigkowan, streszczenia w jezyku polskim 1 angielskim, spisu tresci oraz z 6 rozdzialow tj.
wstepu, materiatow 1 metod, wynikow, dyskusji, wnioskow oraz spisu literatury. Dobor
literatury, obejmujacy 291 pozycji bedacymi klasyka oraz najnowszymi pracami
opublikowanymi w czasopismach mi¢dzynarodowych z zakresu podejmowanej problematyki
badawczej, jest wlasciwy i sposob odpowiedni zacytowany w tekécie. Dodatkowo rozprawa
zawiera spisy rycin, tabel, fotografii i suplementy. Maszynopis zostat przygotowany wzglgdnie
starannie, a tabele 1 rycin s3 czytelnie zredagowane. Uktad rozprawy doktorskiej jest
konsekwentnym poszerzaniem 1 uszczegotowianiem badan z zastosowaniem odpowiednich
narzedzi do analiz genomowych, pozwalajacych na odpowiedzi na postawione hipotezy i
pytania. Dlatego uwazam, ze rozprawa doktorska Pani mgr A. Gomolinskiej spelnia warunki

formalne.



Ocena merytoryczna

Pani mgr Angelika Maria Gomolinska podjeta si¢ analizy i opisu wyjatkowo obszernego
zagadnienia dotyczacego genomu plastydowego, oraz sekwencji jadrowych NOR w rodzaju
Erica wykorzystujgc je do rekonstrukcji filogenetycznej w rodzinie Ericaceae. Doktorantka
skupita si¢ na sekwencjonowaniu genomu plastydowego Erica arborea i E. versicolor, a
nastepnie odniosta wyniki badan do pozostatych szesciu analizowanych gatunkow Erica. W
szczegdtowy sposob podeszta do wyszukiwania sekwencji w cpDNA i DNA, tak aby uzyskac
jak najbardziej odpowiednie i uniwersalne markery molekularne do analiz filogenetycznych w
obrebie rodzaju. Uzyskany olbrzymi zakres danych postuzyt do wyrdznienia gendéw oraz
regionow migdzygenowych najbardziej zmiennych, ktére moglyby by¢ wykorzystane w
przysztosci do analiz filogenetycznych, w tym charakterystyki historii ewolucyjnej Erica.
Genomy plastydowe E. arborea i E. versicolor oraz sekwencje klasterow genéw rDNA zostaty
réwniez zdeponowane w banku genow NCBI juz na etapie powstawania niniejszej rozprawy
co stanowi istotny wktad Doktorantki w zagadnienia genomiki Ericaceae. Uwazam, ze tytut
rozprawy doktorskiej odzwierciedla zakres zagadnien w niej zawarty.

Streszczenie pracy stanowi bardzo krotki 1 w duzym stopniu ogoélny fragment pracy
skupiajacy si¢ na przedstawieniu zrealizowanych celow badawczych, co oczywiscie jest
nieodlgcznym elementem takich rozdzialow. Powinien by¢ on jednak wzbogacony o ogolne
konkluzje wynikajace z otrzymanych wynikow badan, aby dopetni¢ i pokazac¢ jakie istotne
osiggnigcia naukowe wniosta Doktorantka do danej dyscypliny. Streszczenie jest jednym z
pierwszych elementow rozprawy doktorskiej i pozwala na zapoznanie si¢ z zawartoscig pracy,
a w przypadku niniejszej rozprawy nalezatoby jeszcze ten paragraf znaczaco dopracowac.

Wstep pracy zostal opracowany dosy¢ syntetycznie. Doktorantka zawarta w nim
najwazniejsze informacje dotyczace podejscia w klasyfikacji taksonéw z rodzaju Erica z
wykorzystaniem biologii, morfologii i genetyki na przestrzeni kilkunastu lat badan, oraz
wyodrebnienia prawdopodobnego przodka tego rodzaju. Wskazata ona rowniez jakie aspekty,
tj. analiza pelnych genomow plastydowych, wymagaja jeszcze opracowania. Zwrocita przy tym
uwagge, ze jej badania beda stanowily wlasnie to uzupeknienie. Rozdziat ten jest szczegdlnie
interesujacy, a jednoczes$nie napisany w sposob wyczerpujacy pod katem zastosowania
sekwencji  kodujagcych w genetyce konserwatorskiej, opisu historii analiz genomu
plastydowego i wykorzystania jego cech jako pelnych sekwencji roslinnych barkodow w
ochronie roslin. Doktorantka zwraca uwagge jakie dodatkowe sekwencje (czute markery zmian

ewolucyjnych), moga by¢ wzigte pod uwage (np. obszar jaderkotworczy, NOR) oraz dopetnié
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informacj¢ filogenetyczng, przy jednoczesnym stosowaniu genomow plastydowych.
Podrozdzial opisujacy rodzaj Erica jest kluczowym dla niniejszej rozprawy. Witasnie w nim
Doktorantka skupita si¢ na ewolucji i roznorodnosci gatunkowej Erica do tej pory opisywanych
w literaturze, jednoczes$nie wskazujgcych potencjalne zrodto hot-spotu. Zawarte informacje we
wstepie stanowig odpowiedni punkt wyjscia do dalszych rozwazan i wnioskow W rozdziale
Dyskusja.

Cele pracy i hipotezy zostaty sformutowane poprawnie naukowo i sg klarowne. Ponadto
zostaty one zrealizowane oraz zweryfikowane z zastosowaniem najnowszych metod i technik
molekularnych oraz przedyskutowane w $wietle najnowszej literatury tematu. Gtownym celem
badan podjetych przez Doktorantke byto wyjasnienie pochodzenia i historii ewolucyjnej
wrzo$cow opartych na sekwencjonowaniu genomow plastydowych i rDNA wybranych o$miu
taksonow Erica. Magister A. Gomolinska postawita sobie pig¢ zasadniczych celow
dotyczacych opisu zasobow zmiennosci genomowej 1 powigzala je z pigcioma hipotezami
wzbogacajac o liste zawierajaca kolejnos¢ poszczegdlnych badan. Niewatpliwie taki opis
utatwia $ledzenie etapow pracy.

Przedmiot badan, jako osiem gatunkéw z rodzaju Erica, zostat tutaj zaprezentowany w
sposob standardowy pod katem dotychczasowej wiedzy o ich biologii, statucie zagrozenia lub
nawet wykorzystaniu w gospodarce cztowieka. Skupiajgc si¢ na ich opisie, Doktorantka nie
przedstawila argumentéow zwigzanych z wyborem tych taksonow do badan. Czym kierowata
si¢ w selekcji o$miu gatunkéw do analiz, czy byt on losowy? Czy moze byly przygotowane
kryteria wyboru? Uwazam, ze jest to istotne, wstepne zatozenie w badaniach filogenezy Erica,
ktore wymaga wyjasnienia na poczatku tego rozdziatu rozprawy doktorskiej. Opis metod i
technik badawczych zostal wzbogacony w zdjecia, tabele, oraz ryciny, ktore doskonale
uzupetniaja informacje tekstowe. Dobor metod i eksperymentow jest adekwatny w odniesieniu
do zdefiniowanych przez Doktorantke hipotez. W przypadku techniki molekularnych
opisanych w rozprawie doktorskiej, sposob przedstawienia procedury izolacji i analiz
genomowych jest obszerny oraz nie budzi moich watpliwosci, jesli chodzi o ich wykonanie.
Chociaz w tym punkcie miatabym pytanie do Doktorantki o wykorzystanie sekwencjonowania
na dwoch platformach I[llumina Miseq 600v3 oraz HiSeq 2000 do badanych gatunkéw. Czym
byt podyktowany ten wybor w analizach w przypadku dwoch gatunkéw Erica, ktore pozniej
byly porownywane ze sobg? Ponadto opis analiz statystycznych, podstawowych parametréw
genetycznych oraz wykorzystanie programow do analiz genetycznych w oparciu o dostepne

oprogramowanie online jest obecnie standardowa procedurs.



Wyniki uzyskane podczas przeprowadzonych eksperymentdéw to najbardziej rozbudowana
I zardbwno najbardziej skomplikowana w interpretacji cze¢$¢ rozprawy doktorskiej. Zostata ona
zebrana w pi¢¢ podrozdzialdow tematycznych i uszczegdtowiona o kolejne podrozdziaty.
Niewatpliwie mgr A. Gomolinska wykazata si¢ niezwykta skrupulatno$cig 1 znajomoscia
zagadnien z zakresu genomiki aby opisa¢ i porownac przeanalizowane genomy ro$lin. Kody
uzyskanych sekwencji zostaly zamieszczone w GenBank oraz podane w tabelach. Whnioski
mozna byloby podsumowa¢ jako przedstawienie (1) struktury kompletnego genomu
plastydowego E. arborea (MW338736) i E. versicolor (MW282955), (2) wyznaczenie liczby i
lokalizacji powtorzen tandemowych, (3) analizy regionéw odwroconego powtodrzenia, (4)
poréwnanie plastoméw migdzy przedstawicielami rodziny Ericaceae, (5) okreslenie markera
filogenetycznego IGS obejmujacy 3'ETS i region NTS jako wzglednie obiecujacego do
weryfikacji filogenezy, (2) wybranych genow atpF, ndhF, psbB oraz rpoC2 wytypowanych do
wskazania E. arborea jako prawdopodobnego gatunku ancestralnego. Jej badania powinno si¢
uzna¢ jako optymistyczny poczatek w opracowaniu filogenetycznym rodzaju Erica ze
szczegolnym uwzglednieniem regionéw odwrdconych powtdrzen swiadczacych o znaczacym
rozwoju ewolucyjnym linii badanego rodzaju. Do tej czgsci rozdziatu mam jednak kilka pytan
1 watpliwosci, ktére poprositam o wyjasnienie tj.:

1. Na jakiej podstawie wybrano Actinidia arguta jako grupe zewngtrzng?

2. Naryc. 8 przedstawiono drzewo MP czy ML?

3. Ryc. 1, co oznaczaja bloki w kolorze zielonym, czerwonym i biatym.

4. Dlaczego w wizualizacji  konsensusowej sieci filogenetycznej pomigdzy
fotosyntetyzujagcymi przedstawicielami rodziny Ericaceae nie wilaczono gatunku
siostrzanego (ryc. 22) przedstawiajac drzewo jako nieukorzenione, natomiast na ryc.
23-28 zostat wprowadzony gatunek siostrzany Ch. calyculata. W tym przypadku trudno
jest si¢ odnies¢ do porownania drzew skonstruowanych na podstawie genomu
plastydowego oraz pojedynczych genow chloroplastowych.

Rozdziat Dyskusja stanowi jednolitg catos¢, w ktorej Doktorantka weryfikuje wszystkie
postawione przez siebie hipotezy oraz szeroko dyskutuje otrzymane wyniki z literaturg. Podziat
Dyskusji na trzy podrozdziaty czyta si¢ wzglednie dobrze. W poszczeg6lnych akapitach zostata
opisana wielko$¢ oraz struktura genomu chloroplastowego z podzialem na jednostki oraz
podobienstwa i réznice pod tym katem, mi¢dzy przedstawicielami Ericaceae. Wyjasniono
ponadto przyczyny roznego typu mutacji w genach wystepujace z réznym nasileniem.
Zasugerowalabym jednak, zeby tytul rozdziatu méglby by¢ znaczaco skrocony np. Analizy

struktury genomow chloroplastowych u gatunkow fotosyntetyzujacych z rodziny Ericaceae.

4



Tytut drugiego rozdziatu rowniez mogltby by¢ przedstawiony bardziej kompaktowo np. Analiza
regiondéw powtdrzeniowych oraz polimorfizmu gendéw w plastomach okrytonasiennych.
Sledzac literature wykorzystang przez Doktorantke i wnioski w Dyskusji nasuwa si¢ pytanie
dlaczego w Ericaceae obserwujemy wiele unikalnych cech takich jak wysoka liczba powtorzen
SSR, drastyczna redukcja w matym regionie jednokopijnym czy prawdopodobna
pseudogenizacja kilku waznych gendéw. Czy na tym etapie badan i danych literaturowych
jestesmy w stanie odpowiedzie¢ na to pytanie?

W przypadku sekwencji IGS, ktore z sukcesem wykorzystano w filogenezie Poaceae i
Brassicaceae, oraz rodzaju Quercus, Doktorantka wskazata ich przydatnos¢ réwniez w
rekonstrukcji filogenetycznej Erica. Niewatpliwie w tym przypadku nalezy podchodzic¢ jeszcze
z ostrozno$cig do wykorzystania tego regionu, tym bardziej, ze nie otrzymano na drzewie
filogenetycznym jednoznacznej odpowiedzi o E. arborea jako potencjalnym przodku rodzaju
Erica, co oczywiscie nie musi oznacza¢ watpliwego jego charakteru jak barkodu. Inny region
tj. IR w cpDNA zostal wytypowany do identyfikacji gatunkoéw Erica ze wskazaniem, jego
...silnego rozwoju ewolucyjnego..., a charakter plastomoéw okreslono jako wskazujacy na ...
tempo ewolucji..., w opisie wnioskéw. Oba okreslenia sa odpowiednie do interpretacji
uzyskanych wynikow, ale prositabym Doktorantke o bardziej szczegdtowe wyjasnienie tych
stwierdzen.

Uwazam, ze Doktorantka wniosta znaczny wklad w rozwdj dyscypliny poprzez opis
historii ewolucyjnej wybranych gatunkow Erica w kontekscie opracowania po raz pierwszy
kompletnych genoméw plastydowych dwoch gatunkow E. arborea i E. versicolor oraz
sekwencji NOR oraz wytypowanie potencjalnych markerow do analiz taksonomicznych oraz
filogenetycznych Erica. Na podstawie zastosowanych technik molekularnych, opisu wynikow
oraz dyskusji, moge stwierdzi¢, ze Doktorantka posiada ogolng wiedze teoretyczna wpisujaca
si¢ w zagadnienia genomiki, a wlasciwie trzeba podkresli¢ wiedzg 1 umiejetnosci wychodzace
poza podstawowe jej ramy. Wskazuje to na duze doswiadczenie i zaawansowany poziom w
opanowaniu badan genomowych. Otrzymany wynik stanowi rowniez aplikacyjne zastosowanie
przy identyfikacji taksonomicznej problematycznych gatunkéw Erica oraz przy wykorzystaniu
tych roslin w kontek$cie ekonomicznym.

Niescistosci w rozprawie doktorskiej, ktore zostaly odnalezione, z jednej strony
stanowig nieznaczny problem w rozumieniu tre$ci, a z drugiej strony wynikaja z bltedow
stylistycznych czy interpunkcyjnych, w innych przypadkach sg zbednymi powtorzeniami.
Wszystkie wymagaja poprawy, a wybrane z nich przedstawiam ponizej, tj.:

1. Tabela 4 i tabela 6. Brak jest zamieszczonych pseudogenow okreslanych indeksem b.



2. Btad w okresleniu ... dryf ewolucyjny (str. 104).
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. Nazwy polskie gatunkéw i rodzaju powinny by¢ napisane malg litera.

4. Niepoprawne wyrazenia biologiczne, np. wybuch specjacji str. 12, przesuniecia migdzy
réznymi zespolami zapylania str. 34; utratg funkcji mutacji enzymu str. 35; zdrowego
stanowiska danego typu roslinnosci str. 37; rozpierzchnigty gatunek str. 252,

5. W tytule trzeciego podrozdziatu Dyskusji obecna jest literowka.

Podsumowanie

Podsumowujac uwazam, ze recenzowana rozprawa wnosi istotny wklad do wiedzy w
zakresie genomiki Ericaceae, a wskazane wyzej krytyczne uwagi nie wptywaja na ostateczng
pozytywna jej oceng. Niniejsza rozprawa doktorska speinia wszelkie wymagania okreslone w
art. 13 Ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o
stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. z 2017 roku, poz. 1789) w zwigzku z art. 179 ust. 1
Ustawy z dnia 3 lipca 2018 r. Przepisy wprowadzajace ustawe — Prawo o szkolnictwie wyzszym
i nauce (Dz. U. z 2018 roku, poz. 1669). W zwiazku z powyzszym, przedkladam Radzie
Naukowej Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego wniosek o

dopuszczenie mgr Angeliki Marii Gomolinskiej do dalszych etapow przewodu doktorskiego.
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