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

Informacje o karierze naukowej

Dr Mateusz Konczal ukoniczyt studia biologiczno-geograficzne na Wydziale Biologii i Nauk o Ziemi
Uniwersytetu Jagiellonskiego w Krakowie i uzyskat tytut magistra w 2011 r. Jego praca magisterska,
wykonana pod kierunkiem prof. Wiestawa Babika, dotyczyta zmiennosci genéw MHC klasy | u
nornicy rudej. Po uzyskaniu tytutu magistra dr Konczal rozpoczat studia doktorskie pod kierunkiem
prof. Babika, w trakcie ktérych realizowat badania dotyczace ekspresji gendw u nornic rudych
pochodzacych z wielokierunkowego eksperymentu selekcyjnego. Powstata w wyniku tych badan
praca doktorska, ktdrg dr Konczal obronit w 2015 roku, otrzymata wyrdznienie Prezesa Rady
Ministrow. Po uzyskaniu stopnia doktora Dr Konczal odbyt staz podoktorski w Centrum Regulacji
Genomowej w Barcelonie, gdzie pracowat nad genomem referencyjnym rozkruszka hiacyntowego
(Rhizoglyphus robinii). W 2016 r. dr Konczal zostat zatrudniony na stanowisku adiunkta w Pracowni
Biologii Ewolucyjnej Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, gdzie pracuje do chwili
obecnej. Podczas pracy w tej instytucji dr Konczal kierowat dwoma projektami badawczymi
ufundowanymi przez Narodowe Centrum Nauki. Pierwszy z tych projektéw dotyczyt ewolucji
molekularnej przywr monogenicznych z rodzaju Gyrodactylus, bedacych pasozytami ryb. Drugi
projekt dotyczyt genomicznych konsekwencji zmian demograficznych w populacji Trynidadzkich
gupikéw. Badania wykonane w ramach realizacji tych dwéch projektéw wchodzg w sktad
omodwionego ponizej osiggniecia naukowego.

Ocena osiggniecia naukowego

Osiggniecie naukowe dr Mateusza Konczala stanowigce podstawe do ubiegania sie o stopien doktora
habilitowanego jest cyklem publikacji dotyczacych czynnikéw ksztattujgcych zmiennos$é genetyczng u
gupikéw Poecilia spp. oraz ich pasozytéw — przywr monogenicznych z rodzaju Gyrodactylus. W sktad
osiggniecia wchodzi sze$¢ wieloautorskich artykutéw naukowych opublikowanych w latach 2020-
2024. Dr Konczal jest pierwszym autorem (i jednoczesnie autorem korespondencyjnym) trzech z tych
artykutéw, ostatnim autorem dwéch z nich (w tym autorem korespondencyjnym jednego) oraz
jednym z dziesieciu autoréw ostatniego artykutu. Wktad dr Konaczala w kazdg z tych prac zostat
jasno okreslony i w pieciu z tych prac jest on bardzo istotny. W przypadku pracy Walsman et al. 2022
wktad ten miat charakter pomocniczy, jednak wystarczajgcy, aby uzasadni¢ wspdtautorstwo pracy.

Celem przedstawionego osiggniecia byto poznanie molekularnych podstaw koewolucji pasozytow i
ich gospodarzy przy uzyciu przywr monogenicznych z rodzaju Gyrodactylus, bedacych pasozytami
gupikow, Poecilia spp., w tym modelowego gatunku w badaniach ewolucyjnych — Poecilia reticulata.



Aby osiggngd ten cel, analizowano zmiennosé genomodw w populacjach pasozytéw i ich gospodarzy.
Dwie prace wchodzgce w sktad osiaggniecia, Konczal et al. 2020 i Konczal et al. 2021, obie
opublikowane w Molecular Ecology, dotyczg ewolucji molekularnej dwéch gatunkdw pasozytéw,
Gyrodactylus bullatarudis i G. turnbulli. Pierwsza praca prezentuje nowo ztozony i opisany genom
referencyjny G. bullatarudis oraz —w oparciu o ten genom — identyfikuje rodziny genéw podlegajgce
ekspansji u tego gatunku. Rodziny te wykazujg rdwniez znaczne zréznicowanie pomiedzy lokalnymi
populacjami, co wedtug Autoréw moze wskazywac na ich zaangazowanie w procesy koewolucyjne u
tego gatunku. Badania przedstawione w tej pracy pokazaty rowniez, ze populacje G. bullatarudis z
Trynidadu posiadajg genomy powstate w wyniku hybrydyzacji oraz rekombinacji dwdch odlegtych
linii ewolucyjnych. Hybrydowe populacje wyparty lokalne linie ewolucyjne wystepujgce na
Trynidadzie, co Swiadczy o ich przewadze selekcyjnej. Opisane w drugiej pracy cyklu analizy
sekwencji genomoéw innego pasozyta gupikow z tego samego rodzaju (G. turnbulli), doprowadzity do
podobnych wnioskéw. W populacjach G. turnbulli z Tobago zaobserwowano hybrydyzacje oraz
szybka ekspansje hybryd, podobnie jak w populacjach G. bullatarudis z Trynidadu. Uzyskane wyniki
sugeruja, ze szybkie rozprzestrzenianie sie hybryd wynikato z ich znacznej przewagi selekcyjnej
zaréwno nad miejscowym genotypem, jak i powstatymi wskutek rozmnazania ptciowego
rekombinantami. Wyniki te wskazujg na istotne znaczenie hybrydyzacji w ewolucji adaptacyjnej
gatunkdw z rodzaju Gyrodactylus.

Trzecia praca wchodzgca w sktad osiggniecia (Walsman et al. 2022), opublikowana w Nature Ecology
& Evolution, badata procesy eko-ewolucyjne ksztattujgce interakcje w populacjach pasozytow,
gospodarzy i drapieznikdw, wykorzystujgc naturalne i laboratoryjne populacje gupikéw i ich
pasozytéw z rodzaju Gyrodactylus. Praca ta wykazata, ze tworzenie tawic przez gupiki w celu ochrony
przed drapieznikami zwieksza czesto$¢ transmisji pasozytéw i prowadzi do ich wyzszej wirulencji. W
wyniku tego pasozyty w populacjach gospodarzy znajdujgcych sie pod wiekszg presjg ze strony
drapieznikéw charakteryzujg sie wyzszg wirulencja. Jest to bardzo wazny wynik, pokazujacy, ze
ewolucja pasozytow nie zalezy jedynie od ich gospodarzy, ale wptywajg na nig réwniez gatunki z
wyzszych poziomoéw troficznych. Co wiecej, z powyzszych badan wynika, ze redukcja kontaktow
miedzy osobnikami z gatunku gospodarza prowadzi do presji selekcyjnej przeciwko wysokiej
wirulencji pasozytéw. Wniosek ten prawdopodobnie mozna uogdlni¢ na inne patogeny. Ma to wazne
implikacje praktyczne dla wypracowania skutecznych metod ograniczania rozprzestrzeniania sie
pasozytéw i innych patogenéw w populacjach ludzi, zwierzat i roslin.

Czwarta praca (Konczal i in. 2020b) dotyczyta ewolucji odpowiedzi immunologicznej u gupikéw pod
wplywem presji selekcyjnej ze strony pasozytéw. Praca ta opisuje wyniki eksperymentu, w ktorym
poréwnano profile ekspresji gendw pomiedzy osobnikami zainfekowanymi i niezainfekowanymi
pasozytami z rodzaju Gyrodactylus spp., uzyskane poprzez sekwencjonowanie catych
transkryptomow. Zréznicowana ekspresja miedzy tymi grupami osobnikdw umozliwita identyfikacje
gendw zaangazowanych w odpowiedz przeciwko tym pasozytom; byty one zwigzane zaréwno z
nieswoistg, jak tez nabytg odpowiedzig immunologiczna.

Ostatnie dwie prace (Burda i Konczal 2023, Charlesworth i in. 2024) przedstawiajg bezposrednie
oszacowanie tempa mutacji oraz tempa rekombinacji u gupikéw. Znajomosc¢ tych parametréw jest
niezbedna dla prawidtowego odtworzenia historii demograficznej gatunkéw w oparciu o dane
genetyczne oraz do oceny efektywnosci doboru naturalnego. Tempo mutacji oszacowane dla gupika



w pracy Burdy i Konczala (2023) okazato sie by¢ jednym z najnizszych wsréd kregowcdéw, co prowadzi
do pytan o przyczyny zréznicowania tempa mutacji miedzy taksonami. W pracy Charlesworth i in.
(2024) przetestowano hipoteze, ze zréznicowanie presji selekcyjnej ze strony drapieznikéw miedzy
populacjami gupikdw mogto doprowadzi¢ do miedzypopulacyjnych réznic w tempie rekombinacji
chromosoméw pfci. Hipoteza ta zostata odrzucona, a zamiast tego stwierdzono, ze wszystkie
populacje majg podobne wzorce rekombinacji, natomiast réznig sie one miedzy samcami i samicami.
Wyniki tych badan bedg bardzo przydatne w dalszych pracach nad ewolucjg gupikéw. Dr Konczal
przedstawit plan kontynuacji swoich badan, dotyczacy analiz catych genomdw gupikéw w celu
identyfikacji genow bedacych pod presjg selekcyjng ze wzgledu na interakcje gupikéw z pasozytami.

Przedstawiony cykl prac jest spdjny tematycznie i stanowi rozlegta eksploracje molekularnych
podstaw ewolucji gupikdw i przywr monogenicznych z rodzaju Gyrodactylus. Wyniki
przedstawionych prac stanowig wazny wktad w zrozumienie proceséw ewolucyjnych ksztattujgcych
zmiennos$¢ genetyczng w genomach pasozytow i ich zywicieli. Dr Konczal petnit wiodgca role w
powstaniu czterech publikacji z opisywanego cyklu i istotng role w powstaniu piatej publikacji
(Charlesworth et al. 2024). W pracy Walsman et al. 2022 jego rola byta pomocnicza, jednak nie
podwaza to zasadnosci wigczenia tej publikacji do cyklu. Pozostate prace w wystarczajgcy sposéb
demonstrujg zdolnos$¢ dr Konczala do samodzielnego zaplanowania badan oraz koordynacji pracy
zespotéw realizujgcych te badania. Jego udziat w pracach nad publikacjg Walsman et al. 2022
pokazuje natomiast, ze uczestniczy on w badaniach majgcych wiodacy wkfad w rozwdj biologii
ewolucyjnej i ze wyniki jego wczesniejszych prac znajdujg zastosowanie w takich badaniach.

Osiggniecie naukowe dr Konczala stanowi istotny wktad w rozwéj dyscypliny nauk biologicznych w
rozumieniu Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce. Wszystkie
publikacje cyklu majg wysokg jakos¢ naukowsq i cieszg sie zainteresowaniem spotecznosci naukowej.
Uzyskaty one facznie 26 cytowan do czasu ztozenia wniosku o nadanie stopnia doktora
habilitowanego. Wszystkie prace opisane w tych publikacjach zostaty dobrze zaplanowane i
starannie wykonane, nie mam zatem zadnych uwag krytycznych odnosnie poszczegélnych prac. W
Autoreferacie dr Konczal w przekonujgcy sposob taczy te prace w spéjny cykl. O ile jednak tytut
Autoreferatu, “Ewolucyjne czynniki ksztattujgce zmiennos¢ genetyczng u pasozytow oraz ich
gospodarzy - genomika modelowych gatunkdéw z rodzaju Poecilia i Gyrodactylus”, precyzyjnie
odzwierciedla zawartos$¢ prac, to tres¢ Autoreferatu, przedstawiajgca ten cykl jako badania
koewolucji pasozytdw i ich gospodarzy, obiecuje nieco wiecej niz to, co rzeczywiscie zawierajg
publikacje. Tylko jedna praca, Walsman et al. 2022, w sposdb bezposredni bada koewolucje.
Pozostate prace badajg albo populacje pasozytdw, albo ich gospodarzy, zaktadajac, ze ich interakcje
musza wywierac silny wptyw na genomy kazdego z organizmoéw. Zatozenie to jest zasadne, tym
niemniej badania nad koewolucjg powinny idealnie obejmowac zaréwno pasozyty, jak i gospodarzy z
konkretnych, oddziatujgcych na siebie populacji. Nie umniejsza to wartosci prezentowanych prac,
poniewaz prowadzenie badan nad koewolucjg wymaga wczesniejszej wiedzy na temat pasozytow i
ich gospodarzy, a prace dr Konaczala dostarczajg takiej wiedzy. Tym niemniej przedstawiony cykl
prac jest dopiero poczatkiem badan nad koewolucjg w systemie Poecilia i Gyrodactylus. Dr Konczal
jest niewatpliwie tego Swiadomy i opisuje w Autoreferacie plan kontynuacji badan w tym zakresie.



Ocena pozostatego dorobku naukowego

Oprécz omoéwionego powyzej osiggniecia naukowego stanowigcego podstawe do ubiegania sie o
stopien doktora habilitowanego, dr Konczal wymienit dwa dodatkowe osiggniecia. Pierwszym z nich
jest odtworzenie historii kolonizacji Wielkiej Brytanii przez nornice rudga. Osiggniecie to jest
wynikiem wspétpracy dr Konczala z naukowcami z Czeskiej Akademii Nauk. Przeprowadzone w
ramach tej wspotpracy analizy catych tranksryptomoéw pokazaty, ze nornice pochodzace z pierwszej
fali kolonizacji sg wypierane przez osobniki pochodzace z drugiej fali (Kotlik i in. 2018). Co wiecej,
stwierdzono, ze populacje nornic pochodzace z pierwszej fali kolonizacji, zajmujgce peryferyjne
czesci wyspy, znajdujg sie na skraju swojego potencjatu adaptacyjnego i mogg wymagac doptywu
zmiennosci adaptacyjej, aby dostosowac sie do nadchodzgcych zmian klimatycznych (Markovaii in.
2023). Jest to wazny wynik, pokazujacy istotne znaczenie wiedzy na temat genetycznego
zréznicowania populacji w obrebie gatunku dla mozliwosci prawidtowego przewidywania
odpowiedzi ewolucyjnej na zmiany klimatyczne.

Drugim osiggnieciem jest wykazanie roli doboru ptciowego w oczyszczaniu genomu ze szkodliwych
mutacji, na przyktadzie rozkruszka hiacyntowego. Poréwnanie zmiennosci genetycznej linii
selekcjonowanych na obecno$¢ lub brak cechy selekcjonowanej ptciowo pokazato, ze linie
posiadajgce te ceche charakteryzowaty sie nizszg zmiennoscig genetyczng, mniejszg liczbg
potencjalnie szkodliwych wariantéw genetycznych oraz mniejszg depresjg inbredowa na poziomie
fenotypowym (Parrett i in. 2022). Jest to bardzo ciekawy wynik, ktéry rzuca nowe $wiatto na
mechanizmy ewolucji cech selekcjonowanych ptciowo.

Ocena aktywnosci naukowej oraz dziatalnosci dydaktycznej, organizacyjnej oraz popularyzujace;j
nauke

Znaczny dorobek publikacyjny dr Konczala (19 publikacji powstatych w ciggu 11 lat, 2013-2024)
Swiadczy o duzej aktywnosci naukowej. Nalezy podkreslic, ze wiele z tych prac zostato
opublikowanych w wiodgcych czasopismach z dziedziny biologii ewolucyjnej, m.in. Nature Ecology &
Evolution, Molecular Biology & Evolution, Molecular Ecology. Dr Konaczal otrzymat liczne nagrody za
swoje osiggniecia naukowe, w tym Nagrode Prezesa Rady Ministréw za wyrdzniajgcy sie rozprawe
doktorska (2016), stypendium START (z wyrdznieniem) Fundacji na rzecz Nauki Polskiej (2017) oraz
stypendium Ministerstwa Edukacji i Nauki dla wybitnego mtodego naukowca (2021).

Dr Konczal zdobyt doswiadczenie w pracy naukowej za granicg, pracujac na stanowisku postdoc w w
grupie prof. Fyodora Kondrashova w Centre for Genomic Regulation w Barcelonie w latach 2015 —
2016. W latach 2023-2024 odbyt drugi staz podoktorski w grupie prof. Deborah Charlesworth z
Uniwersytetu w Edynburgu, w ramach stypendium Bekkera Narodowej Agencji Wymiany
Akademickiej (2022).

Dr Konczal prowadzit takze dziatalno$¢ dydaktyczng i organizacyjng. Oprécz przygotowywania i
prowadzenia zaje¢ dla studentéw, dr Konczal prowadzit rGwniez warsztaty z bioinformatyki i
genomiki dla doktorantdw, a takze byt promotorem trzech prac licencjackich i jednej magisterskiej,
oraz promotorem pomocniczym pracy doktorskiej. W 2018 r. koordynowat organizacje
Miedzynarodowej Letniej Szkoty Biologii Molekularnej i Teoretycznej na Wydziale Biologii UAM, w
ktorej wzieto udziat okoto 200 uczestnikéw z kilkunastu krajéw. Organizowat réwniez nieformalne
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wyjazdowe warsztaty naukowe dla biologdw ewolucyjnych. Dr Konczal wykazywat sie réwniez
zaangazowaniem w popularyzacje nauki. Wygtosit wyktady popularnonaukowe w ramach Dnia
Darwina w 2022 r i podczas Dni Akademickich w 2024 r. Jest takze autorem dwdch artykutow
popularnonaukowych opublikowanych na tamach Forum Akademickiego oraz Kosmosu.

Podsumowanie

Cykl publikacji przedstawiony przez dr Konaczala stanowi rozlegtg eksploracje molekularnych
podstaw ewolucji gupikdw i przywr monogenicznych z rodzaju Gyrodactylus i wnosi wazny wkfad w
zrozumienie proceséw ewolucyjnych ksztattujgcych zmienno$é genetyczng w genomach pasozytéw i
ich zywicieli. Dr Konczal petnit wiodgca role w powstaniu wiekszosci publikacji z opisywanego cyklu,
co wskazuje na jego zdolnos¢ do samodzielnego planowania projektu badawczego i koordynacji prac
zespotu naukowego w celu realizacji projektu. Obok pracy nad przedstawionym cyklem publikacji dr
Konczal uczestniczyt rowniez w innych projektach badawczych o szerokim zakresie tematycznym i
taksonomicznym. Jego dorobek publikacyjny sktada sie z 19 artykutéw, w wiekszosci opublikowanych
w wiodacych czasopismach z dziedziny biologii ewolucyjnej. Dr Konczal zdobyt doswiadczenie w
pracy naukowej za granica, prowadzit réwniez dziatalno$¢ dydaktyczng, organizacyjng i
popularyzujgca nauke. Spetnia on zatem wszystkie warunki konieczne do nadania stopnia doktora
habilitowanego.

Whiosek koricowy

Osiagniecie naukowe dr Konczala pt. “Ewolucyjne czynniki ksztattujgce zmienno$¢ genetyczng u
pasozytéw oraz ich gospodarzy - genomika modelowych gatunkéw z rodzaju Poecilia i Gyrodactylus”
stanowi znaczgcy wktad w rozwdj dyscypliny nauki biologiczne. Przedstawiony cykl publikacji, a takze
pozostaty dorobek i aktywnosé naukowa dr Konczala spetniajg wymogi Ustawy z dnia 20 lipca 2018
roku Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2023 r. poz. 742 ze zm.). Na tej podstawie
whnioskuje o nadanie dr Konczalowi stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk scistych i
przyrodniczych w dyscyplinie nauk biologicznych.

Artykuty wchodzace w sktad osiggniecia wniosty wazny wktad w rozwéj wiedzy na temat
molekularnych mechanizmdéw ewolucji pasozytéw i ich gospodarzy. O ich wysokiej jakosci Swiadczy
rowniez fakt, ze zostaty one opublikowane w wiodacych czasopismach z dziedziny biologii
ewolucyjnej i genetyki. Z tego wzgledu wnioskuje o nagrode dla dr Konczala za przedstawione
osiggniecie habilitacyjne.
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