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Oceniana rozprawa doktorska przedstawia wyniki badan, ktérych celem byto poznanie
podstaw mechanizmoéw doboru plciowego u rozkruszka hiacyntowego (Rhizoglyphus robinii)
w oparciu o analizy genomowe przeprowadzone u tego gatunku. Rozprawa zostala
skomponowana w postaci trzech zasadniczych rozdzialow, gdzie kazdy rozdziat jest
wieloautorskim opracowaniem w postaci manuskryptu artykulu naukowego napisanego
w jezyku angielskim o strukturze typowej dla prac badawczych. Kazda z prac stanowi
rozwigzanie specyficznego problemu badawczego. Tym niemniej, prace te sg powigzane ze
sobg tematycznie.

Praca przedstawiona jako rozdziat I to:
Chmielewski, S., Konczal, M., Parrett, J. M., Rombauts, S., Dudek, K., Radwan, J., &
Babik, W. (2024). Sex-specific recombination landscape in a species with holocentric
chromosomes. Under review in Genetics. Praca ta dostgpna jest obecnie w publicznym
repozytorium preprintow: bioRxiv (https://doi.org/10.1101/2024.04.15.589577)

Praca z rozdziatu Il to:
Chmielewski, S., Parrett, J.M.. Konczal, M. & Radwan, J. (2024). The impact of sex
ratio manipulation on genome-wide genetic diversity during experimental evolution.
Unpublished manuscript.

Praca stanowigca rozdziat IlI to manuskrypt:
Chmielewski, S., Konczal, M., Parrett. J.M. & Radwan, J. (2024). Supergene
polymorphism and its role in male morph differentiation in the bulb mite, Rhizoglyphus

robini. Unpublished manuscript.




Poza wymienionymi trzema rozdziatami, integralng czgscig rozprawy jest streszczenie,
W jezyku polskim i angielskim, wprowadzenie (ang.) przedstawiajace kontekst
przeprowadzonych badan oraz cele dysertacji, a takze wnioski i perspektywy na przysztosé
(ang.). Literatura cytowana we wprowadzeniu i rozdzialach zostala zestawiona lgcznie
1 przedstawiona w koncowej czesci rozprawy. Rozprawa w przekazana do recenzji formie,
tacznie ze spisem literatury (268 pozycji, na 25 stronach), liczy tgcznie 123 strony. Do rozprawy
dotgczono oswiadczenia doktoranta oraz wspotautoréw dotyczace udziatu oraz zakresu prac
zwigzanych z przygotowaniem poszczegdlnych rozdziatéw. Oswiadczenia doktoranta zostaty
potwierdzone podpisem promotora, prof. Jacka Radwana.

Jedynie w przypadku rozdziatu I dowiadujemy sie, ze badania realizowano w ramach
grantu NCN (2017/27/B/NZ8/00077), ktorego kierownikiem byt Prof. Jacek Radwan. Mozna
si¢ domyslac, ze udziat doktoranta w opracowaniu projektu (ogolnej koncepcji badan) w chwili
jego ztozenia byt prawdopodobnie niewielki (brak informacji na ten temat), jednak zaktadam,
ze miat On znaczacy udzial w dopracowaniu szczegotow koncepcyjnych i metodycznych prac
zwienczonych napisaniem tego rozdziatu. Poza wspomnianym projektem, badania zostaty
sfinansowane w ramach dwéch grantow przyznanych bezposrednio doktorantowi. Sumaryczny
udziat doktoranta w opracowaniu trzech rozdziatéw zostat oceniony przez niego na 80, 70 i 80
procent, co zostalo posrednio potwierdzone zaréwno we wskazanych przez doktoranta
zadaniach, jak i zadaniach deklarowanych przez wspétautoréw. Odnotowatem jedynie brak
deklaracji ze strony Stephane Rombauts i Katarzyny Dudek, dwojga wspétautoréw rozdziatu I.
Tak wysoki udziat w przeprowadzonych badaniach i opracowaniu publikacji, w mojej opinii
upowaznia Doktoranta do przedstawienia wspomnianego wyzej cyklu manuskryptow jako
rozprawy doktorskiej.

Po stwierdzeniu, iz w mojej opinii przedstawiona do oceny rozprawa spelnia wymogi
formalne stawiane rozprawom doktorskim, chcialbym odniesé¢ sie do tresci merytorycznych

zawartych w rozprawie.

Na wstepie wypada stwierdzi¢, ze badania nad biologig rozkruszka hiacyntowego
prowadzone sg przez prof. Radwana i jego zespot od lat 90-tych. XX wieku. Badania ujete
W niniejszej rozprawie nalezy zatem rozpatrywa¢ jako che¢ poglebienia tej wiedzy,
wykorzystujge w tym celu najnowsze dostepne metody i narzedzia z zakresu genomiki, co
jeszcze kilka lat temu bylo niemozliwe. Recenzowana rozprawa stanowi wrecz odpowiedz na
wiele nurtujgcych pytan pojawiajacych sie w wyniku prowadzonych wezesniej badan.

Trzeba rowniez wspomnieé, ze recenzowana rozprawa doktorska, nie jest jedynym
przyktadem zaangazowania Doktoranta w badania nad wspomnianym gatunkiem, bowiem jest
rowniez wspotautorem kilku innych publikacji poruszajacych tematyke doboru plciowego.
Wymaga to od Doktoranta umiejetnosci wyodrebnienia tej czesci wiedzy, ktéra moze by¢
podstawa do opracowania klarownie skomponowanej i spdjnej rozprawy doktorskie;j,
w kontekscie wiedzy, ktéra uzyskano we wezesniejszych badaniach. W mojej opinii, udato sie
to znakomicie.




Podstawowe cele rozprawy doktorskiej Doktorant sformulowal we wprowadzeniu
W sposOb nastepujacy:

1) Opracowanie genomu referencyjnego badanego gatunku w skali chromosomowe;.

2) Czy komponenty doboru plciowego inne niz obecnosé orgza prowadza do
efektywnego usuwania szkodliwych mutacji z populacji.

3) Zmapowanie regiondw genomu powigzanego z ekspresja posiadania specyficznego
oreza, oraz zweryfikowanie, czy fenotyp samcow determinowany jest przez wiele
genow rozmieszczonych w réznych czgsciach genomu, (zgodnie z genic caplure
hypothesis) lub alternatywnie, czy zdeterminowana jest przez relatywnie niewielka
liczbe genow o silnych efektach.

Te trzy tak zdefiniowane cele w sposéb dos¢ jednoznaczny zostaty scisle powigzane
z trzema rozdziatami, stanowiacymi rozprawe doktorska. Tym niemniej, wnikliwe zapoznanie
si¢ z trzema rozdziatami pokazuje, ze wspomniane powyzej cele nie koniecznie w pelni
korespondujg z celami sformutowanymi w trzech rozdziatach (manuskryptach artykutow).

Rozdzial I

Rozdziat 1, zgodnie z tytulem, dokonuje analizy rozkladu czestosci rekombinacji
z uwzglednieniem specyfiki plci. Celem bylo zbadanie, czy czestos¢ rekombinacii i jej rozklad
wzdtuz chromosoméw s3 jednakowe dla obu plei. W literaturze istnieje poglad,
ze podwyzszona u samic czesto$é rekombinacji w czesciach centralnych chromosoméw
posiadajacych wyraznie zlokalizowane centromery (w odréznieniu od chromosoméw
holocentrycznych) moze $wiadczyé o istnieniu mechanizméw zapobiegajacych zjawisku
odchylenia mejotycznego. Z pewnoscia, omawiane badania wypetniajg pewna luke w naszej
wiedzy, bowiem niewiele jest przykladow badan rozktadu czgstosci rekombinacji u gatunkow
z chromosomami holocentrycznymi, szczegllnie z uwzglednieniem réznic miedzy pleiami.

Opracowanie genomu referencyjnego w tej pracy jest niejako produktem posrednim
(srodkiem do celu), a nie celem samym w sobie. O asemblacji genomu referencyjnego nawet
nie wspomniano w abstrakcie pracy. Tu zatem widzg pewien dysonans pomiedzy gtéwnymi
celami sformutowanymi w rozdziale 1, a celami okreslonymi we wstepie do rozprawy. Nie
umniejsza to waloréw pracy, jednak pokazuje u Doktoranta pewna trudno$¢ w autoocenie
wlasnych osiagnie¢ i skoncentrowaniu si¢ na zasadniczym temacie rozprawy (opracowanie
genomu referencyjnego w kontekscie tytutu rozprawy ma znaczenie raczej techniczne). Tu
niemniej nalezy przyznaé, ze opracowanie genomu referencyjnego badanego gatunku jest
wartoscia sama w sobie 0 znaczeniu poznawczym, i co wazne, umozliwiajacym wykorzystanie
tego zasobu w kolejnych badaniach (prace 2 i 3 bytyby niemozliwe do przeprowadzenia bez
dysponowania genomem referencyjnym).

Za najwazniejsze osiagniecia pracy uwazam opracowanie map genetycznych dla obu
plei, wykazanie réznic i podobiefistw w rozkladzie czestosci rekombinacji u osobnikow
meskich i zenskich; zidentyfikowanie regionu chromosomu 7 o nietypowo niskiej czestosci
rekombinacji; odniesienie si¢ do koncepcji odchylenia mejotycznego i proba wyjasnienia tego
zjawiska; wykazanie zwigzku rozkladu czestosei rekombinacji z lokalnymi wilasciwosciami
genomu; wreszcie opracowanie genomu referencyjnego.




Do strony metodycznej pracy nie mam uwag krytycznych. Wrecz jestem pod wrazeniem
duzej swobody i rozmachu w stosowaniu réznego rodzaju narzedzi bioinformatycznych.
O duzym zaangazowaniu Doktoranta w wykonanie badan $wiadczy to, ze utworzy! on, i nadal
prowadzi, repozytorium GitHub zawierajace skrypty niezbedne do przeprowadzenia analiz
wykonanych w niniejszej pracy (uwaga ta dotyczy rowniez rozdziatu II), co dodatkowo
potwierdza Jego wiodaca rol¢ w opracowaniu wynikéw badan.

Ponizej chcialbym przedstawi¢ kilka sugestii, ktére mogg by¢ pomocne
w udoskonaleniu omawianego manuskryptu, i pytan, ktére nurtowaty mnie podczas czytania
rozprawy.

* Skad wiadomo, ze rozkruszek hiacyntowy ma holocentryczne chromosomy (zrodto)? Czy
kazdy z tych chromosoméw jest holocentryczny? Na jakiej podstawie ocenia sie,
ze organizm posiada chromosomy holocentryczne?

* Recombination landscape — termin ten wymaga precyzyjnego zdefiniowania, pojawia sie
w tytule rozdziatu oraz kilkanascie razy w tresci pracy.

* Nastronie 18 przedostatnie zdanie wstepu brzmi ‘heterochiasmy and sex specific
recombination patterns’ wydaje sig, ze oba pojecia to synonimy.

* Na stronie 19, podano, ze system determinacji plci u badanego gatunku to XX/X0, warto
byloby poda¢ zréddto.

* W jaki sposob mapa rekombinacji moze nas przyblizy¢ do identyfikacji regionéw genomu
determinujgcego morf samcoOw?

* Odnotowatem kilka stylistycznych probleméw, np. wstawianie inicjatu imienia autora
podczas odwotywania si¢ do konkretnych pozycji literaturowych (np. str. 20)

* Rycina Figure 2A; Czy mozliwe jest zbadanie istotnosci réznicy pomiedzy rozkladem
samcow 1 samic? I czy analizy te nie powinny by¢ przeprowadzone jedynie dla
autosomow?

e Czy nie nalezatoby zbada¢, jak wlasciwosci genomow sa skorelowane z czestoscig
rekombinacji osobno dla samcow i samic? To mogloby wskazaé¢ na dodatkowe
roznice/podobienstwa w rozkladzie czgstosci rekombinacji migdzy pteiami.

* Czy badano jaki byl rozktad polimorfizméw SNP na chromosomach? Czy rozklad
polimorfizméw moze mie¢ wptyw na ocene rozkladu czgstosci rekombinacji?

e Czy zbadano charakterystyki zmiennosci SNP w zaleznosci od ich lokalizacji? (geny,
obszary niekodujgce itd.)

e Czy podjeto proby oceny wielkosci genomu za pomocg analizy spektrum k-merow (np.
program Genomescope)?

* Czy probowano zidentyfikowac telomery i centromery w uzyskanej asemblacji?

* Ciekawym jest spostrzezenie, ze chromosom 1 moze by¢ efektem fuzji chromosoméw. Czy
wiadomo ile chromosoméw obserwuje si¢ u gatunkéw blisko i dalej spokrewnionych?

* Czy rozmieszczenie elementow repetytywnych byto podobne na réznych chromosomach?

e W dyskusji na stronie 27 pojawito sie stwierdzenie: “Our results demonstrated that the
recombination landscapes for females and males are similar, supporting the role of meiotic
drive in evolution of sex specific recombination landscapes.” Zdanie to budzi moja
watpliwos¢, bo jesli rekombinacja jest taka sama, to jak wyniki uzyskane w pracy
potwierdzajg rolg meiotic drive w ewolucji specyficznej ptciowo rekombinacji? To raczej
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réznice wskazywatyby na meiotic drive. Odnosz¢ wrazenie, ze mamy tu pewien skrot
myslowy. Czy rzeczywiscie krajobraz rekombinacji jest taki sam dla samcow i samic?
Podobnie dalej (niejako powtérzenie), strona 32, akapit 1, Troche dziwne wydaje sie
stwierdzenie, ze (w tlumaczeniu) ,.krajobraz rekombinacji jest podobny u samcow i samic
w wiekszoSci genomu, co potwierdza hipoteze, ze tempo rekombinacji u samic jest
uksztaltowane tak, aby przeciwdziala¢ zwigzanemu z cenlromerem odchyleniu
mejotycznemu u gatunkéw z monocentrycznymi chromosomami.” Powiedzialbym raczej,
ze podobienstwo krajobrazu rekombinacji u osobnikow meskich i zenskich stwierdzone tu
dla gatunku z chromosomami holocentrycznymi sugeruje, Ze réznice migdzyplciowe
w krajobrazie rekombinacji u gatunkow z chromosomami monocentrycznymi sg
powigzane ze zjawiskiem odchylenia mejotycznego. Jest to wnioskowanie o charakterze
posrednim.

Strona 28, akapit 2 od dotu; o ile jestem w stanie zrozumie¢ dlaczego mniejsza efektywna
wielkos$¢ populacji powoduje, ze chromosom X moze mie¢ nizszy poziom zmiennosci
genetycznej od autosomow, to nie wiem dlaczego nizsza Ne ma mie¢ wptyw na wigksza
gestosé elementéw repetytywnych. Byé moze Autorzy mieli na mysli to, ze ogdlnie (biorac
pod uwage osobniki meskie i zenskie) czgsto$¢ rekombinacji chromosomu X jest mniejsza
od autosomoéw, bo rekombinacja zachodzi jedynie u osobnikow zefiskich, a czgstos¢
rekombinacji moze mie¢ wptyw na eliminacj¢ elementéw repetytywnych.

Mam klopoty z pogodzeniem dwoéch stwierdzen: marked sex-based differences
in recombination rates (strona 29, ostatni akapit), I w kolejnym zdaniu ‘fairly similar
recombination landscapes in both sexes’. Wydaje si¢ to niespojne, albo podkresla potrzebe
precyzyjnego sformutowania pojgcia recombination landscape.

Strona 29 ‘meiotic driver’ pewnie chodzito o meiotic drive.

Nie jest jasne, czy stwierdzenie ‘majority of taxa studied so far’ na str. 29, 6-ta linia od
dotu dotyczy wszystkich organizméw, czy jedynie tych posiadajgcych holocentryczne
chromosomy.

Jestem pod wrazeniem wnikliwej dyskusji dotyczacej zjawiska heterochiazmii (!!).
Strona 29, stwierdzenie w dyskusji, ze dtuzsze chromosomy mialy mniejsza czgstos¢
rekombinacji jest pewnym uproszczeniem, do$¢ niefortunnym, bo o wyniku decyduje
nietypowy chromosom 1, o czym wspomniano w czesci wyniki. Unikalbym takich
uogolnien. Préba odnalezienia zwigzku pomigdzy diugoscia fizyczng chromosomow,
a czestoscia rekombinacji jest trudna, gdy wigkszo$¢ chromosomow nie rozni si¢ pod
wzgledem dtugosci a jeden z chromosomow (chr. 1) jest bardzo duzy i nietypowy.
Zabraklo mi zestawienia poréwnawczego pierwotnej i ostatecznej wersji genomu po
asemblacji. Czy genom referencyjny jest/bedzie zdeponowany w ogolnodostepnej bazie
typu NCBI ? Wersja oparta na contigach jest w NCBL

Strona 25, czy wartos¢ N50 = 32.53 odnosi si¢ do contigdw czy scaffoldow? Bo
wezesniejsze N50=1.59 Mbp odnosito si¢ do contigow. Warto byloby podac inne statystyki
genomu typu L50, N90, L90. Podano, ze 397 contigdw rozmieszczono w ramach prawie
90% genomu. Jaka byla ostateczna liczba contigdw? Czy udalo si¢ wykonaé asemblacje




genomu mitochondrialnego? Czy Doktorant widzi mozliwos¢ opracowania w najblizszej
przysztosci pan-genomu dla badanego gatunku roztocza?

Rozdzial 11
Kolejny rozdzial prezentuje wyniki eksperymentu polegajacego na manipulacji
proporcja plei przez wiele pokolen (symulacja specyficznej intensywnosci doboru plciowego),
w celu zbadania, czy takie manipulacje moga mie¢ wplyw na zmiany réznorodnosci
genetycznej. Generalnie, nie wykazano wielkich zmian (nalezy zwrdci¢ uwage na
systematyczng utrate zmiennosci w trakcie eksperymentu), jednak odnotowano specyficzne
haplotypy, ktdre reagowaly na selekcje tylko w ramach jednego z wariantow eksperymentu.
Nie odnotowano dowodow na istnienie doboru oczyszczajacego lub stabilizujgcego. Efektywna
wielko$¢ populacji utrzymywata si¢ na stosunkowo wysokim poziomie, biorgc pod uwagg
specyfike eksperymentu. Wyniki doprowadzity do glownej konkluzji, Zze manipulacja
stosunkiem plci u badanego gatunku jest stabg presja selekcyjng wywolujaca umiarkowang
odpowiedz, raczej na poziomie poligenicznym.
Ponizej przedstawiam kilka uwag i pytan do tego rozdziatu
. We wstepie brakuje mi jasno sformutowanej informacji, jaki gatunek wybrano jako
modelowy i dlaczego. Pojawiajg si¢ informacje o wynikach badan dla rozkruszka
hiacyntowego, ale wydaja si¢ one dos¢ anegdotyczne.
. W pracy 1 wykorzystano dane 0 27363 genach, a w pracy 2 tylko 13389, z czego wynika
ta roznica?
o Na stronie 57 doszlo zapewne do pomytki; zapis (<53 and >215X) powinien by¢
zastgpiony przez (>53 and <215X) lub (53< X <219).
Niestety, w rozdziale tym nie znajdujemy jasnej i jednoznacznej odpowiedzi, w jakim
stopniu osiggni¢to cel badawczy sformutowany we wstepie rozprawy.

Rozdzial 111

W mojej opinii jest to chyba najciekawszy rozdzial, gdzie Doktorant mogt
zaprezentowa¢ w pelni swojg wiedze i umiejetnosci prowadzenia badan. Zastosowano tu
roznorodne podejscia metodyczne, rozne zestawy osobnikéw oraz szeroki wachlarz analiz
bioinformatycznych, ktore pozwolity na weryfikacje hipotez i pelng realizacj¢ zaktadanego celu
badawczego. Trzeci cel rozprawy doktorskiej sformutowany we wstepie rozprawy jest tym
razem w pelni zgodny z celem okreslonym w rozdziale III, ktéorym jest wskazanie
i charakterystyka regionu genomu decydujgcego o dymorfizmie alternatywnych fenotypoéw
obserwowanych u samcow. Udalo si¢ zidentyfikowa¢ obszar genomu o dhugosci ok 3,5 Mbp
zlokalizowany na chromosomie 7. Pelna charakterystyka tego regionu pozwolila na
sklasyfikowanie go, jako tzw. supergen, z charakterystycznymi cechami, takimi jak
ograniczony poziom rekombinacji, istotne zrdéznicowanie miedzy alternatywnymi morfami
osobnikow meskich, duze zageszczenie liczby transpozonoéw, znaczna liczba gendéw. Tym
niemniej, wykazano, ze niezaleznie od roli tego regionu w determinacji fenotypu osobnikéw
meskich, ekspresja specyficznego fenotypu meskiego jest warunkowo zalezna od innych genow
zlokalizowanych w réznych czesciach genomu.
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Ponizej réwniez przedstawiam kilka uwag i pytan do tego rozdziatu.

e W abstrakcie pojawia sie skrot, SST, ktéry powinien by¢ wyjasniony.

e Czy analizowano proporcj¢ fighters to scramblers w kazdym z 16 pokolen?

e Nalezy doceni¢ sprytne wykorzystanie danych pochodzacych od osobnikow
indywidualnych z pracy opisanej w rozdziale I.

e Rozdziat 2.3.3. nie podano nazwy narzedzi, za pomocg ktérego wykonano mapg Marey’a.

e Rozdzial 2.4. brakuje tu szczegétow, w jaki sposob wykonano obliczenia, by¢ moze byly
to skrypty w R.

e Strona 85, podawanie poziomu istotnosci p=0 wydaje si¢ niepoprawne, natomiast
poprawne bytoby np. p<0.001.

e Strona 85, pierwszy akapit; ‘coverage .. around I° wymaga wyjasnienia, ze mowa tu
o wartosciach coverage wyrazonych jako $rednie wartoéci standaryzowane, co swoja droga
opisano w podrozdziale opisujagcym metody, ale moim zdaniem warto to podkresli¢c w tym
miejscu, by czytelnik nie byt zmieszany tak niskim poziomem coverage (jesli uznatby ten
wynik za warto$¢ niestandaryzowang).

e Figure 6, nalezy wyjasni¢ akronim MDR.

e Na stronie 92 doprecyzowatbym zwrot ‘...and in contrast resembled other fighter lines’
zmodyfikowalby na *...and in contrast resembled genetically other fighter lines’.

e Uwage zwraca samokrytyka autorow rozdziahu III, wskazujaca na pewne (nieliczne)
potencjalne wady zastosowanego podejscia badawczego (np. wybor specyficznego
genomu referencyjnego pochodzacego od osobnikéw z linii fighter).

e Supplementary table 1: Zapewne chodzi o chromosom 7, a nie chromosom 2, jak wskazano
w tabeli.

W dyskusji wspomniano krétko o potencjalnym znaczeniu polimorfizmow
strukturalnych (zabraklo mi tu jednak polimorfizméw typu presence/absence), ktore
potencjalnie moga by¢ powiazane z morfem u badanych roztoczy.

Intrygujacym, wartym dalszych badan wynikiem jest pozycja linii IN7 oraz IN9.
Zmuszony jestem jednak zwrdcié uwage, ze te dwie wyrozniajace si¢ linie majg niespojna
nomenklature. Na stronie 84 s3 to linie IN2 oraz IN8; natomiast na rycinie 1 oraz 2, a takze
w dyskusji (strona 92) sg to linie IN7 i IN9. Proponuj¢ zweryfikowa¢ t¢ nomenklaturg.

Rozdzial podsumowujacy rozprawe ‘Conclusions and future prospects’ niestety
rozczarowuje. Czytelnik, zgodnie z nazwa rozdziatu, oczekuje tu informacji i podsumowania
na temat najwazniejszych osiagnig¢ wynikow przeprowadzonych badan, i jak te wyniki
uzupelniaja nasza wiedze z zakresu doboru piciowego. Rozdzial ten jest niestety bardzo
lakoniczny. Podsumowaniu poswiecono jeden akapit (11 linii), drugi akapit pasuje raczej do
wstepu niz do podsumowania, a trzeci to lista mozliwych i oczekiwanych dalszych badan. Tu
z satysfakcja odnotowatlem zaakcentowanie potrzeby badafi zmiennosci strukturalnej
genomow, co zapewne w najblizszej przysztosci bedzie mozliwe. W podsumowaniu zabrakto
mi odniesienia sie do celow rozprawy okreslonych we wstepie. Nie poddano ocenie, w jakim
stopniu wspomniane cele zostaly osiggnigte.




Whiosek koncowy

Rola recenzenta w ocenie rozprawy doktorskiej opartej na cyklu wieloautorskich
publikacji (badz jak w tym wypadku rozdzialtow/manuskryptow przygotowywanych
artykutow) jest do$¢ niewdzigczna. Sg to utwory, ktére zostalty wnikliwie i drobiazgowo
przygotowane, przeanalizowane i poprawione przez wszystkich wspotautorow. Przyznam,
ze poza wspomnianymi wezesniej uwagami nie znajduje w rozprawie zasadniczych uchybien.
Przedstawione uwagi i komentarze nie podwazajg jednak mojej ogolnej, bardzo pozytywnej
oceny rozprawy i jej wartosci poznawczych, szczegolnie w odniesieniu do trzech zasadniczych
rozdziatow rozprawy. Oceniana przeze mnie rozprawa doktorska pana mgr. Sebastiana
Chmielewskiego stanowi istotny i oryginalny wklad w poznanie genomowych podstaw
zjawiska doboru ptciowego. Swiadczy jednoczesnie o znacznej wiedzy Autora z zakresu nauk
biologicznych, w tym w szczegolnosci biologii ewolucyjnej, oraz Jego umiejetnosciach
samodzielnego prowadzenia badan naukowych. Rozprawa przedstawia oryginalne rozwigzania
szeregu problemow badawczych powigzanych ze zjawiskiem doboru plciowego. W mojej
opinii recenzowana rozprawa spelnia wszystkie wymogi stawiane rozprawom doktorskim
okreslone w artykule 187 Ustawy prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (z dnia 20.07.2018,
Dz. U. 2018 poz. 1668, z p6zn. zmianami) oraz umozliwia dopuszczenie kandydata do dalszych
etapow postepowania w sprawie nadania stopnia doktora.

Biorgc pod uwage wysoki poziom merytoryczny przeprowadzonych badan, znaczenie
otrzymanych wynikéw dla rozwoju biologii ewolucyjnej oraz umiejetnos¢ przedstawienia ich
w kontekscie aktualnej wiedzy, wnioskuj¢ o stosowne wyrdznienie recenzowanej rozprawy
doktorskiej mgr. Sebastiana Chmielewskiego.

Bydgoszcz, dnia 05.11.2024




