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Recenzja cyklu prac stanowigcych rozprawe doktorska lek. wet. Ewy Lukaszuk pt: ,,Ocena
zaleznosci pomigdzy skladem wiromu przewodu pokarmowego a wystgpowaniem enteropatii u

miodych golebi sportowych” wykonanej pod kierunkiem prof. dr hab. Tomasza Stenzla.

Podstawe formalng wykonanej recenzji stanowi uchwata rady Naukowej Dyscypliny
Weterynaria Uniwersytetu Warminsko — Mazurskiego w Olsztynie z dnia 4 lipca 2025 roku na
podstawie, ktorej powotano mnie na recenzenta cyklu publikacji lekarz weterynarii Ewy
Lukaszuk.

Gotlebie domowe (Columba livia) sg jednymi z najwcze$niej udomowionych przez
cztowieka zwierzat. Zwierzeta te wykorzystywane sa zarowno jako ptaki ozdobne, sportowe
oraz miesne. Hodowla golebi stanowi czesto zainteresowania hobbystyczne hodowcow
z catego $wiata, co mozna stwierdzi¢ na podstawie organizowanych licznych wystaw i targow
miedzynarodowych. Organizowane konkursy zwigzane z wyscigami golebi sportowych sa
powodem zainteresowania wielu hodowcow gotebi a ptaki te czesto posiadaja wysoka wartosc.
Jednoczesnie choroby zakazne gotebi moga by¢ niekiedy przyczyng utraty cennych osobnikow.
Zakazenia wirusowe powodujace enteropatie u gotebi stanowig powazne wyzwanie dla lekarzy
weterynarii, poniewaz bardzo czesto mieszana etiologia powoduje, ze cigzko jest ustali¢
ostateczng przyczyne objawow chorobowych. Wirusy powodujgce enteropatie u golebi sa
jedynie czesciowo poznane, natomiast z uwagi na czeste wystepowanie zakazen
subklinicznych, ciezko jest okresli¢ ich jednoznaczng role. Dodatkowym ograniczeniem
w spetnieniu triady Kocha, w przypadku wirusow powodujacych enteropatie u golebi jest brak
mozliwos$ci ich namnazania w warunkach in vitro. Z tego wzgledu podjete przed Doktorantke

badania z uzyciem narzedzi metagenomicznych, takich jak sekwencjonowanie Ilumina (Next
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Generation Sequencing - NGS), czy tez sekwencjonowanie nanoporowe a nastepnie
projektowanie specyficznych reakcji tancuchowej polimeryzacji (PCR) z uzyciem sond
Tagman, czy tez ilosciowej metody ang. digital droplet PCR (ddPCR) wydaje si¢ by¢
najbardziej stusznym rozwiazaniem zmierzajacym do wyjasnienia jak dotad niewyj asnionych
zagadnien zwigzanych z enteropatiami u gotebi. _

Cykl prac stanowi 6 publikacji naukowych umieszczonych w bazie Journal of Citation
Reports (JCR). Wspotezynnik wptywu (ang. impact factor - IF) prac naukowych wynosit of 2,4
(Virology) do 4,2 (Poultry Science) oraz o punktacji od 100 do az 200 pkt (Transboundary and
Emerging Diseases) zgodnie z aktualng lista punktowanych czasopism naukowych
Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa Wyzszego (MNiSW). Sumaryczny IF cyklu publikacji,
wynosi 19,6 oraz 820 pkt. MNISW. Doktorantka jest pierwszym autorem we wszystkich
pracach cyklu.

Pierwsza z prac cyklu opublikowana w Viruses (IF=3,5, 100 pkt. MNiSW) dotyczyla
stwierdzenia rekombinowanych pikornawiruséw u mtodych gotebi sportowych. Pikornawirusy
wystepuja powszechnie u drobiu, jednakze dane dotyczace ich prewalencji oraz patogennosci
s3 ograniczone. Badania podjete przez Doktorantke dotyczyty okreslenia prewalencji
megriwirusa B oraz pikornawirusa wirusa B oraz analizy filogenetycznej, ustalenia
pokrewienstwa z innymi pikornawirusami ptakow, jak rowniez ich mozliwej roli
w eneteropatiach u golebi sportowych. Badania przeprowadzono przy uzyciu
sekwencjonowania nanoporowego i stwierdzono, iz pig¢ kompletnych sekwencji genomu
pikornawirusow posiadato strukture charakterystyczng dla poznanych megriwirusow,
natomiast dwa pozostate (PL_Pigeon 23/2023 i P_Pigeon 114/2023) nalezaty do dotychczas
niezaklasyfikowanych do rodzaju pikornawirusow gotebi typu B. Sekwencje te odpowiadaty
od 78,7 — 90,7% dlugosci genomu wzorcowej (referencyjnej) sekwencji pikornawirusa gotebi
B. Na licznych rycinach przedstawiono w sposob przejrzysty strukturg genomu
pikornawiruséw, drzewa filogenetyczne z histogramami podobienstwa genomowego, jak
rowniez miejsca rekombinacji genetycznej. Analiza rekombinacji wykazala, iz dwie sekwencje
wirusow z rodzaju Megrivirus oraz jedna sekwencja wirusa spokrewnionego z pikornawirusem
golebi B sg prawdopodobnie rekombinantami. Wszystkie ,,wstawki” rekombinacyjne byty
zlokalizowane w obrebie 5° konca ORF w przypadku megriwirusow oraz w potowie diugosci
sekwencji ORF dla pikornawirusa B. Wstawki sekwencji stanowily srednio 25,5% oraz 10,9%
dlugosci wzorcowych (referencyjnych) sekwencji z bazy danych GenBank. Dodatkowo
badania przeprowadzone przy uzyciu techniki 7agman gPCR dla pikornawirusa gotebi B oraz

digital droplet PCR (ddPCR) dla pikornawirusa gotebi B oraz megriwirusa B wykazaly
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znacznie wyzsza liczbe kopii genomu pikornawirusow u golebi niewykazujacych objawow
klinicznych niz u ptakéw z objawami enteropatii. Uzyskane wyniki analizy ilosciowej
pikornawiruséw nie pozwalajg na ustalenie jednoznacznej roli pikornawirusow w przebiegu
enteropatii u golebi. Praca dostarcza zupelnie nowych i nieznanych dotad informacji
dotyczacych roznorodnosci genetycznej pikornawirusow ptakow, ich podatnosci na zjawiska
rekombinacji oraz nadal ich nie do konca wyjasnionej roli w enteropatiach golebi.
Druga z prac cyklu zostata opublikowana w renomowanym czasopi$mie drobiarskim Poultry
science (IF=4,2, 140 pkt MNiSW). Praca dotyczyla analizy wstgpowania astrowirusow
u miodych gotebi sportowych oraz charakterystyki 2 nowych genomow reprezentujacych dwa
catkiem nowe gatunki. Astrowirusy mogg powodowac choroby uktadu pokarmowego u ludzi
i innych gatunkow zwierzat whaczajac ptaki. W przypadku gofebi niewiele jest danych
literaturowych dotyczacych ich wystepowania oraz patogennosci. Podjete badania miaty na
celu okreslenie prewalencji astrowirusow w 2 grupach mtodych gotebi sportowych:
wykazujgcych objawy kliniczne oraz klinicznie zdrowych. Do badafh wykorzystano wymazy
kloakalne. Badania wykonano metodg 7agman qPCR oraz ddPCR. Dodatkowo uzyto NGS
w celu okreslenia podobienstwa genomowego astrowirusow do wariantow wystepujacych
u innych gatunkéw ptakow. W wyniku przeprowadzonych badan uzyskano 2 sekwencje
genomowe o organizacji typowej dla innych przedstawicieli Astroviridae. Sekwencje te byly
najblizej spokrewnione z innymi sekwencjami gotebi oraz kurczat. Podobienstwo ich sekwencji
nukleotydowej genomu wynosito $rednio 75,8% i 57,6% oraz 64,6% w przypadku biatka
kapsydu z innymi niesklasyfikowanymi astrowirusami w bazie danych GenBank. Co wazne,
nie stwierdzono statystycznie istotnej roznicy w prewalencji astrowirusow pomiedzy grupa
kontrolng oraz badana, jednakze stwierdzono istotnie statystyczne roznice w liczbie kopii
genomu. Moze to wskazywac na zwiekszone siewstwo wirusa u ptakow wykazujacych objawy
kliniczne ze wzgledu na uposledzenie dziatania uktadu odpornosciowego ptakow. Jednakze,
nadal rola astrowirusbw w przebiegu chorob uktadu pokarmowego golgbi pozostaje
niewyjasniona.

Kolejna, trzecia z prac dotyczyla wplywu rotawirusow gotebi jako czynnikow
odpowiedzialnych za enteropatie. Prace opublikowano w renomowanym czasopisSmie
Transboundary and Emerging Diseases (IF=3,0, 200 pkt. MNiSW). Dotychczasowe badania
wykazaly wiodgca role rotawirusow w wirusowej chorobie mtodych gotebi (YPD). Jak dotad
nie prowadzono jednak badan nad rotawirusami nalezacymi do innych grup, ktére mogg by¢
przyczyng enteropatii. Badania zostaly przeprowadzone przy uzyciu sekwencjonowania

nanoporowego. Dodatkowo przeprowadzono ilosciowa analiz¢ kopii genomu rotawirusa A



metoda ddPCR. Doktorantka zidentyfikowata sekwencje 44 segmentow genomu 4 odrebnych
wirusow z rodzaju Rotavirus. Trzy z sekwencji genomu wykazywato najwigksze podobiefistwo
do gatunku Rotavirus alphagastroenteritidis (rotawirusa A), natomiast jedna do sekwencji
wirusow z gatunku Rotawirus gammagastroenteritidis czyli rotawirusa G. Prewalencja
rotawirusa gotebi A wynosita 37,8% w grupie badanej gotebi, wskazujac na jego wiodaca rolg
w wystepowaniu enteropatii. Ponadto wyniki te potwierdza przeprowadzona analiza ilosciowa
liczby kopii genomu metodami Jagman qPCR oraz ddPCR. Przeprowadzone testy statystyczne
wykazaly istotnie statystycznie réznice w prewalencji p=0,0001 i liczbie kopii materialu
genetycznego p=0,0050 pomiedzy grupa badang oraz kontrolng. Stwierdzenie rotawirusa G
u gotebi w Polsce jest pierwszym tego typu przypadkiem poza Azja (Hong-Kong, Chiny
i Tajlandia), co potwierdza wysoka innowacyjnos¢ oraz przydatnos¢ uzyskanych przez
Doktorantke danych z punktu widzenia poznania najwazniejszych czynnikéw wirusowych
odpowiedzialnych za enteropatie u golebi.

Czwarta z prac cyklu dotyczyla charakterystyki, analizy filogenetycznej oraz
prewalencji aviadenowirusow i siadenowirusow u miodych gotebi sportowych. Prace
opublikowano w czasopismie Virology (IF=2,4, 100 pkt MNiSW). Adenowirusy stanowig
powazny problem w hodowli gotebi. Pomimo, wielu badafn zwigzanych z adenowirusami,
trwajacych od ponad pot wieku, nadal niewiele jest dostgpnych kompletnych sekwencji
genomowych tych wiruséw. Badania podjete przez Doktorantke przy uzyciu techniki NGS oraz
ilosciowej analizie liczby kopii genomu przy uzyciu metod 7agman PCR i ddPCR pozwolity
na uzyskanie, nowych przelomowych w tym zakresie wynikow badan. W wyniku
przeprowadzonych badan uzyskano 3 sekwencje genomowe adenowirusow, z ktorych 2
posiadaly budowe typowa dla rodzaju Aviadenovirus, natomiast trzecia wykazywata
najwieksze podobienstwo sekwencji nukleotydowej do wirusow z rodzaju Siadenovirus.
Ponadto uzyskane wyniki badan analizy ilosciowe] wykazaty, iz adenowirusy golebi typu 2
wystepujg zarowno u golebi wykazujacych objawy kliniczne, jak réwniez zdrowych. Wskazuje
to, ze nie mozna jednoznacznie stwierdzi¢ wiodacej roli adenowiruséw jako czynnika
wywolujgcego enteropatie u gotebi.

Przedostatnia, pigta praca cyklu dotyczytla badan nad parwowirusani wystepujacymi
u gotebi. Prace opublikowano w czasopismie BMC Veterinary Research (IF=2,6, 140 pkt.
MNiSW). Parwowirusy stanowig zroznicowang grupe DNA-wirusoéw, wystepujacych zarowno
u kregowcow, jak i bezkregowcow, powodujac choroby wielouktadowe z przewaga zakazen
i schorzen uktadu pokarmowego. W przypadku drobiu parwowirusy moga by¢ przyczyng

biegunek, jak rowniez wywolywa¢ zakazenia subkliniczne. Dotychczasowe dane dotyczace



prewalencji oraz patogenezy zakazen parwowirusami u golebi byly ograniczone.
Przeprowadzone badania z uzyciem NGS, oraz Tagman PCR i ddPCR pozwolily na okreslenie
roli parwowirusow w przebiegu enteropatii u gotebi. Doktorantka zidentyfikowata 2 kompletne
sekwencje genomu parwowiruséw golebi pochodzacych z Polski i 2 genomy z terenu Stanow
Zjednoczonych Ameryki (USA). Jeden z uzyskanych genomow parwowirusa krajowego
(PL pigeon 11a/2023) oraz jeden z USA (K18.2.AV/2021) posiadaly strukture zblizong do
przedstawicieli gatunku Aveparvovirus columbid 1, podczas gdy genom parwowirusa
PL pigeon 15a/2023 prawdopodobnie reprezentowat nowy gatunek parwowirusa. Czwarty
genom parwowirusa amerykanskiego USA_pigeon_K18.1.AV/2021 byt zblizony do izolatu
PLK23 parwowirusa zidentyfikowanego na terenie Tajlandii
i reprezentowal rodzaj Chaphamaparvovirus w obrebie podrodziny Hamaparvovirinae.
7 kolei wyniki badan analiz ilosciowych metodami 7agman PCR i ddPCR nie wykazaly, aby
parwowirusy odgrywaty wiodaca role w enteropatiach u gotebi.

Ostania, ale nie mniej istotna praca cyklu dotyczyta roli koronawirusow w przebiegu
enteropatii u golebi oraz otrzymaniu pierwszej kompletnej sekwencji genomu nowego
gammakoronawirusa. Prace opublikowano w czasopi$mie Scientific Reports (IF=3,9, 140 pkt.
MNiSW). Wirusy nalezace do podrodziny Orthocoronavirinae s powszechnymi czynnikami
patogennymi wystepujacymi u drobiu. Dotychczasowa wiedza dotyczaca ich réznorodnosci
oraz patogennosci dla golebi byla jak dotad stabo poznana. Doktorantka po raz pierwszy
przeprowadzila  okreslenie  kompletnej  sekwencji  genomowej  przedstawiciela
Gammmacoronavirus u golebi, reprezentujgcego nowy gatunek koronawirusa w obrgbie
podrodzaju Igacovirus. Otrzymana sekwencja genomowa wydaje si¢ by¢ blisko spokrewniona
z innymi gammakoronawirusami gotebi pochodzacymi z Polski, Hiszpanii, Finlandii i Chin,
$wiadczac o szerokim rozpowszechnieniu geograficznym tych wirusow. Wyniki analizy
ilosciowej liczby genomu koronawirusa pomiedzy grupa badana a kontrolng nie wykazaly
istotnie statystycznie roznicy. Badania przeprowadzone tacznie z uzyciem 153 wymazow
kloakalnych od gotebi sugeruja, ze obecnos¢ koronawirusow nie odgrywa wiodgcej roli
w enteropatiach u gotebi.

Oceniany przeze mnie cykl publikacji lek. wet. Ewy Lukaszuk stanowi oryginalne
rozwigzanie w zakresie zastosowania wynikéw wlasnych badan naukowych w sferze
gospodarczej. Cykl prac ma bardzo duzy wklad w zrozumienie etiologii zakazen wirusowych
majgcych wiodacy wplyw w wystepowanie enteropatii u mtodych golebi sportowych.
Zastosowane metody badawcze sg nowoczesne a uzyskane wyniki bardzo wiarygodne

i wyczerpujagce. Na uwage zastuguje wykrycie nowych gatunkow wiruséw oraz zjawisk
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rekombinacji genetycznej pomiedzy nimi. Przedstawiona cykl prac ukazuje rowniez bardzo
dobrze opanowany warsztat badawczy Doktorantki w zakresie diagnostyki oraz analiz
molekularnych i bioinformatycznych w odniesieniu do wiruséw patogennych dla ptakow.
Whiosek koficowy. Stwierdzam, ze cykl prac stanowiacych rozprawe doktorska lek. wet. Ewy
Lukaszuk spetnia wymagania okreslone w art. 187 ust 1-4 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo
o szkolnictwie wyzszym i nauce (tj. Dz.U. 2024 poz. 1571), wobec czego wnoszg¢ 0
dopuszczenie Kandydatki do publicznej obrony.

Zwracam si¢ rowniez z wnioskiem do Wysokiej Rady Naukowej Dyscypliny
Weterynaria, Uniwersytetu Warminsko — Mazurskiego w Olsztynie o nagrodzenie cyklu prac
stosowna nagrodg. Uzyskane przez Doktorantke wyniki stanowia bardzo duzy wkiad
merytoryczny do aktualnego stanu wiedzy zwigzanego z szeroko rozumiang kolumbopatologig.
Przedtozony cykl prac stanowigcych rozprawe wyrdznia si¢ nie tylko na arenie krajowej, ale

rowniez miedzynarodowej w obszarze medycyny weterynaryjnej oraz uzytych technik
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metagenomiki.



