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Recenzja w postepowaniu o nadanie stopnia doktora habilitowanego Panu dr
Mateuszowi Konczalowi

1 Informacje o Kandydacie. Przebieg studidow i pracy zawodowej.

Zainteresowania naukowe Pana dr. Mateusza Konczala koncentrujg sie na szeroko pojetej
ekologii i ewolucji molekularnej. Pan dr Mateusz Konczal jest absolwentem Uniwersytetu
Jagiellonskiego, gdzie w 2011 roku uzyskat tytut magistra pod kierunkiem prof. Wiestawa Babika. Studia
doktoranckie kontynuowat w tym samym zespole badawczym i w 2015 roku uzyskat tytut doktora po
obronie rozprawy zatytutowanej ,Molecular basis of adaptation in the bank vole”. Podczas studiow
doktoranckich odbyt pétroczny staz w Centrum Regulacji Genomowe] w Barcelonie, gdzie w latach
2015-2016 odbyt tez staz podoktorski. W 2016 roku zostat zatrudniony jako adiunkt w Pracowni
Biologii Ewolucyjnej Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, gdzie pracuje do dzisiaj.

2 Ocena osiggniecia naukowego.

Jako osiggniecie naukowe zatytutowane ,Ewolucyjne czynniki ksztattujgce zmiennosé genetyczng
u pasozytow oraz ich gospodarzy - genomika modelowych gatunkdéw z rodzaju Poecilia i Gyrodactylus”
habilitant przedstawit cykl szesciu powigzanych tematycznie, oryginalnych, wieloautorskich artykutow
naukowych opublikowanych w latach 2020-2024. Artykuty skfadajgce sie na osiggniecie naukowe
zostaty opublikowane w wiodgcych czasopismach naukowych o wspétczynnikach IF pomiedzy 2,2 a
16,8. W trzech z nich habilitant jest pierwszym autorem, w dwodch ostatnim i w czterech
korespondencyjnym. Zgodnie z deklaracjami habilitanta i wspdtautoréow nalezy uznaé, ze byt on
wiodgcym autorem czterech z artykutéw wchodzgcych w sktad osiggniecia naukowego oraz miat
znaczacy wktad w powstanie dwdch pozostatych. Artykuty stanowigce osiggniecie sg tematycznie
spojne i koncentrujg sie wokot zagadnien zwigzanych z ewolucjg molekularng pasozytniczych przywr
monogenicznych i ich gospodarzy gupikéw z rodzaju Poecilia.

W dwadch pierwszych artykutach habilitant skupit sie na genomice populacyjnej dwdch
gatunkéw przywr monogenicznych z Trynidadu i Tobago Gyrodactylus bullatarudis oraz Gyrodactylus
turnbulli. W pierwszym z nich ztozyt i zanotowat genom referencyjny G. bullatarudis oraz
resekwencjonowat genomy 11 okazdw z trzech populacji na Trynidadzie. Analizujgc genom tej przywry
habilitant wykazat duplikacje ponad 500 rodzin gendw w linii prowadzacej do G. bullatarudis, przy czym
najwiekszg liczbe duplikacji stwierdzit dla genu o najwiekszej homologii do genu elastazy ulegajacej
ekspresji w cerkariach schistosomy.
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Szczegdlnie ciekawe okazaty sie wyniki analiz populacyjnych. Okazato sie, ze genomy przywr
badanego gatunku sktadajg sie z mozaiki fragmentéw bardzo podobnych i dywergentnych w stosunku
do genomu referencyjnego. Habilitant zinterpretowat ten wzorzec jako wynik niedawnej hybrydyzacji
i rekombinacji dwdch dywergentnych linii G. bullatarudis i nastepnie kolonizacji wyspy przez
,hybrydowe” osobniki. Sugeruje to, ze proces hybrydyzacji dat przewage adaptacyjna linii ,,hybryd”,
czym przyczynit sie do ich rozprzestrzenienia po wyspie.

W drugim artykule habilitant opisuje wyniki analiz genomicznych 30 okazéw G. turnbulli
pochodzacych z szesciu populacji, po trzy z Trynidadu i Tobago. W tym przypadku osobniki z Tobago
charakteryzowaty sie wysokg heterozygotycznoscig, o specyficznym uktadzie, ktéry to autor
zinterpretowat réwniez jako wynik hybrydyzacji dwdéch linii przywr tego gatunku. Pomimo ze doktadny
mechanizm byt w tym przypadku inny, jednak podobnie jak w przypadku G. bullatarudis proces
hybrydyzacji najprawdopodobniej doprowadzit do uzyskania przewagi adaptacyjne;j.

Wspdlnym mianownikiem powyziszych dwdch prac jest stwierdzenie adaptacyjnej roli
hybrydyzacji w historii ewolucyjnej przywr monogenicznych. Jest to moim zdaniem najwazniejszy
ptynacy z nich wniosek. Badania ostatnich lat dowodzg, ze hybrydyzacja pomiedzy gatunkami lub
dywergentnymi liniami czy populacjami jest powszechna w wielu grupach zwierzat i moze prowadzi¢
do uzyskania przewagi adaptacyjnej u hybryd i ich potomstwa. Analizy genomowe, co habilitant dobrze
pokazat w powyiszych pracach, dajg mozliwos¢ doktadnego przyjrzenia sietemu procesowi,
zidentyfikowania i opisania mechanizmow, jakie za nim stoja.

W trzecim artykule opublikowanym w prestizowym ,Nature Ecology and Evolution”
zaprezentowano wyniki ciekawych eksperymentéow. Przeanalizowano mianowicie zaleznosci pomiedzy
gospodarzami i pasozytami wobec rdinej presji drapieznikdw. Przedstawiony model pokazat, ze
tworzenie fawic ewoluuje w kierunku zbalansowania $miertelnosci wynikajgcej z drapieznictwa i tej
wynikajgce]j z tatwosci przenoszenia pasozytéw miedzy osobnikami. Wktad habilitanta w to badanie
byt mniejszy niz w przypadku pozostatych prac wchodzgcych w sktad osiggniecia.

W czwartym artykule przedstawiono analize zmian ekspresji gendw w ptetwie oraz skérze
gtowy gupikéw w odpowiedzi na infekcje przywrami monogenicznymi G. bullatarudis. Zastosowano,
nieuzywang wczesniej w tym uktadzie, metode sekwencjonowania catych transkryptomow (RNAseq),
ktora pozwolita potwierdzi¢ réznicowa ekspresje gendw znanych z wczesniejszych badan oraz wskazaé
liczne nowe geny zaangazowane w odpowiedz immunologiczng na infekcje przywrami.

W pigtym artykule habilitant wraz z doktorantkg oszacowali tempo mutacji w genomie gupikow.
W tym celu zsekwencjonowali do wysokiego pokrycia genomy dwdch par rodzicielskich i po
dziesiecioro ich potomstwa. Zastosowano dwa alternatywne podejscia do identyfikacji i
weryfikacji mutacji de novo u potomstwa. Pierwsze polegato na zastosowaniu do wstepnie
zidentyfikowanych mutacji zestawu predefiniowanych filtréw, ktére minimalizujg odsetek fatszywie
pozytywnych wynikéw. Drugie polegato na zastosowaniu nauczania maszynowego do weryfikacji
wstepnie zidentyfikowanych mutacji. Ostatecznie obydwie metody daty podobne wyniki i oszacowane
tempa mutacji nie réznity sie istotnie. Oszacowane tempo mutacji byto jednym z najnizszych wsrod
kregowcow, choc zblizone do innych ryb kostnoszkieletowych. Uwazam, ze juz samo oszacowanie
tempa mutacji gupikow jest bardzo wainym wktadem w rozwdj badan nad ich ewolucja. Jest to
parametr bardzo istotny, choéby w rekonstrukcji historii ewolucyjnej i demograficznej. Pozwala
umiesci¢ zaobserwowane procesy na bezwzglednej skali czasu i powigzac je z przesztymi zmianami
klimatu czy innymi czynnikami bio- czy abiotycznymi. Doswiadczenie pokazuje, ze cho¢ tempo mutacji
jest do pewnego stopnia skorelowane z charakterystykami gatunkow takimi jak czas generacji czy wiek
dojrzatosci ptciowej, poleganie na tempie mutacji oszacowanym dla pokrewnych gatunkéw moze



prowadzi¢ do btednych wynikow, chocby dlatego, ze na tempo mutacji ma tez wptyw na przyktad
efektywna wielkos¢ populacji.

W szdstym artykule autorzy zbadali szybkos¢ i wzdr rekombinacji chromosomu Y gupikow. W tym
celu zgenotypowali tysigce polimorfizmdw typu SNP i skonstruowali mapy genetyczne osobnikéw
pochodzacych z czterech populacji. Wykazano, ze wszystkie populacje miaty podobne wzorce
rekombinacji, a chromosom Y rekombinuje tylko na koricu przeciwnym do centromeru. Zlokalizowano
region zawierajgcy czynnik determinujgcy pteé¢ oraz potwierdzono sporadyczne rekombinacje
pomiedzy chromosomami X i Y, co moze ttumaczy¢ brak wariantow w petni sprzezonych z ptcia.

W zaprezentowanym osiggnieciu mojg uwage zwrdcito to, ze przy zachowaniu spdjnej tematyki
badan Pan dr Mateusz Konczal zastosowat bardzo rdinorodne metody i techniki analityczne,
poczynajgc od sktadania genomodw de novo, poprzez metody genomiki populacyjnej i kalkulacje raty
mutacji, az do analizy RNAseq i map genetycznych. Kazde z tych zagadnien jest samo w sobie
skomplikowane i wymaga dobrego warsztatu.

3 Ocena pozostatego dorobku naukowego

Opradcz artykutéw sktadajgcych sie na osiggniecie naukowe Pan dr Mateusz Konczal jest autorem
i wspotautorem czterech artykutdow opublikowanych przed oraz dziewieciu po uzyskaniu stopnia
doktora. Poza jednym artykutem popularnonaukowym w ,Kosmosie” wszystkie zostaty opublikowane
w uznanych czasopismach o wspétczynniku IF pomiedzy 3,3 a 16.8. Prace te koncentrujg sie wokot
genomiki populacyjnej i ewolucyjnej szeregu gatunkow.

Bardzo ciekawe sgprace dotyczgce poglacjalnej historii demograficznej nornicy rudej.
Potwierdzajg one wnioski ptyngce z analizy mitochondrialnego DNA, ktdre sugerowaty, ze Wyspy
Brytyjskie kolonizowane byty dwukrotnie przez rézne populacje nornic. Analiza danych genomowych
wykazata, ze populacje te rdznig sie stopniem przystosowania do lokalnych warunkéw. W potaczeniu
z informacjami o czynnikach srodowiskowych analiza ta pozwolita oceni¢ podatnosé tych populacji na
dalsze zmiany klimatu i wykazaé, ze jedna z nich jest na skraju swojego potencjatu adaptacyjnego. To
wazny wynik majgcy znaczenie dla ewentualnych zabiegéw ochronnych. Nasuwa sie tez pytanie, czy
podobne rdéznice w potencjale adaptacyjnym wystepujg tez w populacjach innych gatunkéw o
podobnej historii zasiedlania Wysp Brytyjskich, jak norniki bure, ryjéwki czy karczowniki.

Warto podkresli¢ zaangazowanie habilitanta w sktadanie genoméw referencyjnych szeregu
gatunkéw takich jak rozkruszek hiacyntowy czy biegus tyzkodzioby. W erze genomiki warsztat
bioinformatyczny zwigzany ze sktadaniem genomoéw de novo jest wartosciowg umiejetnoscig, a same
genomy referencyjne zdeponowane w ogdlnodostepnych bazach danych stanowig wazny zaséb dla
catej spotecznosci naukowe;j.

Na szczegdlng uwage zastuguje tez praca przeglagdowa z 2022 roku dotyczgca metod rekonstrukcji
efektywnej wielkosci populacji w réznych skalach czasowych, ktéra jest cytowana juz prawie 40 razy.

Pan Mateusz Konczal wykazywat sie duzg miedzynarodowg mobilnoscig, odbyt najpierw
pieciomiesieczny staz w trakcie studiow doktorskich, a nastepnie roczny staz podoktorski w Centrum
Regulacji Genomowej w Barcelonie w grupie prof. Fyodora Kondrashova. Odbyt tez
trzynastomiesieczny staz na Uniwersytecie Edynburskim w grupie prof. Debory Charlesworth w ramach
stypendium Bekkera. Sg to renomowane zespoty, w ktérych habilitant z pewnoscig nabyt cenne
doswiadczanie. Wyjazdy te zaowocowaty tez wartosciowymi artykutami.



Pan Mateusz Konczal prezentowat wyniki swoich badan na 11 konferencjach i spotkaniach rangi
krajowej i miedzynarodowej, w tym w trzech przypadkach jako wyktady na zaproszenie. Po 2020 roku
aktywnos¢ habilitant na tym polu wyraznie spadta.

Pan Mateusz Konczal byt kierownikiem dwodch projektéow finansowanych przez Narodowe
Centrum Nauki i byt lub jest wykonawca w kolejnych czterech, uzyskat tez stypendium Bekkera z
Narodowej Agencji Wymiany Akademickiej. Potwierdza to umiejetno$¢ zdobywania przez habilitanta
srodkow na badania, co jest waznym elementem samodzielnej kariery naukowe;.

4 Ocena dziatalnosci dydaktycznej, organizacyjnej oraz popularyzujacej nauke

W zakresie osiggnie¢ dydaktycznych oraz popularyzujagcych nauke dorobek Pana Mateusza
Kanczala jest dobry. Przygotowywat i prowadzit zajecia ze studentami w ramach szeregu przedmiotow
zwigzanych z genetyka konserwatorska, populacyjng i ewolucjg. Opiekowat sie kilkoma studentami
przygotowujgcymi prace licencjackie i magisterskie. Byt promotorem pomocniczym jednej rozprawy
doktorskiej, a obecnie jest opiekunem naukowym jednej doktorantki. Stabiej prezentuje sie dorobek
organizacyjny, habilitant nie uczestniczyt w organizacji zadnej konferencji naukowej, jednak
organizowat inne wydarzenia takie jak Letnia Szkota Biologii Molekularnej i Teoretycznej czy
nieformalne warsztaty naukowe z biologii ewolucyjnej. Przecietna jest tez aktywnos¢ recenzencka
habilitanta, do tej pory recenzowat dziewie¢ artykutdw naukowych w czasopismach
miedzynarodowych, w tym czasopismach wysokiej rangi jak ,Molecular Ecology” czy ,Fuctional
Ecology”. Daje to jednak niewiele ponad jedng recenzje rocznie. Nie petni funkcji redaktorskich ani nie
zasiada w komitetach redakcyjnych lub radach naukowych czasopism.

5 Wniosek koncowy

Dorobek naukowy Pana Mateusza Konczala wchodzacy w sktad osiggniecia naukowego, a takze
jego pozostaty dorobek oceniam bardzo wysoko, niewatpliwie stanowi on istotny wktad w rozwéj nauk
biologicznych. Zdecydowanie spetnia on wymogi Ustawy z dnia 20 lipca 2018 roku - Prawo o
szkolnictwie wyzszym i nauce. Na tej podstawie wnioskuje o nadanie Panu Mateuszowi Konczalowi
stopnia doktora habilitowanego nauk scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.
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