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1. Zasadno$¢ wyboru tematyki rozprawy doktorskiej

Definiowanie gatunkéw oraz okreslenie wzajemnych powigzan pokrewieristwa pomigdzy
nimi nalezg do grupy najstarszych probleméw naukowych. Nie sposdb nie zgodzic sig z
wielkim biologiem ewolucyjnym, autorem biologicznej koncepcji gatunku oraz wspéttwércy
syntetycznej teorii ewolucji Ernstem Mayr’em, ze dla kazdego biologa, niezaleznie od
obranej $ciezki naukowej, wiedza na temat pozycji taksonomicznej analizowanego
organizmu jest niezwykle wazna. Jesli badany organizm nie jest zdefiniowany, wéwczas
eksperymenty nie sg powtarzalne, hipotezy nie sa weryfikowalne, a wyniki réznych analiz nie
moga by¢ poréwnywane ze sobga. Pierwszym uczonym, ktéry uporzadkowat wiedze o
organizmach zywych, zazegnujac kryzys zwigzany z nagromadzeniem informacji bez
mozliwosci ich systematycznego opisu ze wzgledu na brak jednolitej nomenklatury
biologicznej, byt osiemnastowieczny przyrodnik i lekarz, profesor Uniwersytetu w Uppsali
Karol Linneusz (Zemanek i Pawtowski 2010; Prace Komisji Historii Nauki Polskiej Akademii
Umiejetnosci). Wiele z opiséw gatunkéw dokonanych przez Linneusza znalazto
potwierdzenie w pdzniejszej taksonomii molekularnej. Jednak czes¢ weryfikowanych przy
pomocy markeréw genetycznych gatunkéw morfologicznych ulegta zmianie, jak np. Giraffa
camelopardalis Linnaeus 1758, ktdra okazata sie w rzeczywistosci skupiac az cztery gatunki
zyraf (Fennessy i in. 2016; Current Biology), lub Betula alba Linnaeus 1753, ktéra potaczyta
dwa gatunki brzéz o réznej ploidalnosci, Betula pendula Roth i B. pubescens Ehrh.

W poréwnaniu do systematyki zwierzat, taksonomowie roslin wydaja si¢ napotykac
przy wyréznianiu gatunkéw na szczegdlne wyzwania ze wzgledu na plastycznos$¢ fenotypowa

swoich obiektéw badan, znacznie czestsza miedzygatunkowa wymiane gendw, czy




zréznicowany poziom ploidalnosci wystepujacy nawet u gatunkdw roslin blisko ze sobg
spokrewnionych. Trudnosci te wymagajg znalezienia i opracowania zestawu markeréw, ktére
w sposéb jednoznaczny pozwolityby oceni¢ przynaleznos$¢ taksonomiczng badanej rosliny.
Ma to ogromne znaczenie w ustalaniu liczby gatunkéw, okreéleniu ich zasobow
genetycznych, a w przypadku taksonéw zagrozonych wyginieciem takze w planowaniu
zabiegdw konserwatorskich. Nowe mozliwosci poszukiwania takich markeréw pojawity sie
wraz z rozwojem technologii sekwencjonowania nowej generacji (next generation
sequencing; NGS), ktére oferujq badanie réznorodnosci genetycznej organizméw z ultra
wysokg przepustowoscia w niezwykle krétkim czasie, i co bardzo wazne, ze stale malejacymi
kosztami takich analiz. Analizowany przez Doktorantke mgr Joanne Sikore kompleks Pinus
mugo, skupiajacy europejskie sosny wystepujgce w Alpach, Karpatach i Pirenejach, wydaje
si¢ by¢ doskonatym modelem do wykorzystania zaawansowanych technologii
sekwencjonowania genomowego w badaniach taksonéw blisko spokrewnionych, ktére
reprezentujg wysoki zakres zmiennosci morfologicznej i bardzo niskie zréznicowanie
genetyczne. Tematyka wybrana przez Doktorantke jest niezwykle istotna i w petni
uzasadniona, gdyz analiza genomowa wybranych sosen z kompleksu Pinus mugo daje
prawdopodobnie mozliwos¢ wgladu w poczatki specjacji tej grupy roslin oraz pozwala
poznac i zrozumie¢ mechanizmy odpowiedzialne za powstawanie zréznicowania
gatunkowego. W tym miejscu chciatabym podkresli¢, ze zasadno$é wybranej przez Pania
Joanng Sikore tematyki potwierdzajg 22 cytowania (w dniu 22.01.2025 r.; WoS) dwéch
pierwszych prac wchodzacych w sktad jej rozprawy doktorskiej.

2. Struktura rozprawy doktorskiej i jej ocena formalna
Na przedtozong do recenzji rozprawe sktadaja sie trzy publikacje:

a) Sokotowska J, Fuchs H, Celiriski K. 2021. New Insight into Taxonomy of European
Mountain Pines, Pinus mugo Complex, Based on Complete Chloroplast Genomes
Sequencing. Plants 10(7): 1331.

b) Sokotowska J, Fuchs H, Celiriski K. 2022. Assessment of ITS2 Region Relevance for Taxa
Discrimination and Phylogenetic Inference among Pinaceae. Plants 11(8): 1078.

c) Sikora J, Celifiski K. 2024. Exploring Taxonomic and Genetic Relationships in the Pinus
mugo Complex Using Genome Skimming Data. International Journal of Molecular Sciences
25(18): 10178.

Dwie pierwsze prace ukazaty si¢ w czasopismie Plants, ostatnia za§ w czasopiémie
International Journal of Molecular Sciences. Oba czasopisma znajdujg sie w bazie Journal
Citation Reports (JCR), ze wspétczynnikami cytowan IF = 2,632 (Plants) i 4,9 (JMS). W
obowigzujgcym obecnie wykazie Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa Wyzszego, czasopismom
tym przyznano 70 i 140 pkt., odpowiednio.

Kazda z publikacji wigczonych do rozprawy zostata poprzedzona komentarzem,
bedacym w istocie polskojezycznym streszczeniem, ale obszerniejszym niz abstrakt danej
pracy. Oprocz rozdziatéw zawierajacych teksty trzech w. w. publikacji, w rozprawie




doktorskiej znajdujg sie takze: streszczenie w jezyku polskim i angielskim, spis pozostatych
publikacji z dorobku Doktorantki, wstep wprowadzajgcy czytelnika w ztozonos¢ problemu
taksonomicznego sosen z kompleksu Pinus mugo, rozdziaty przedstawiajgce cele pracy i
zastosowane metody. Na koricu rozprawy w rozdziale ,Podsumowanie” sg najwazniejsze
whnioski z przeprowadzonych badan, kolejne dwa rozdziaty to bibliografia oraz oswiadczenia
wspotautoréw na temat wktadu, jaki wniesli w powstanie publikacji. Przedstawiona do
oceny rozprawa doktorska jest kompletna, a jej struktura prawidtowa pod wzgledem
formalnym.

We wszystkich publikacjach sktadajacych sie na rozprawe doktorska mgr Joanna
Sikora jest pierwszym autorem. Dwie pierwsze prace powstaty w zespole trzyosobowym,
natomiast ostatnig Doktorantka opublikowata we wspétpracy ze swoim Promotorem, Panem
prof. Konradem Celinskim. Udziat Pani J. Sikory w powstanie kazdej z tych prac jest wiodacy,
gdyz Doktorantka brata udziat zaréwno w planowaniu badan, zbieraniu materiatu
badawczego, przeprowadzita wiekszos¢ eksperymentow laboratoryjnych i analiz
statystycznych, opracowata dane i wspotredagowata wszystkie manuskrypty, byta takze
odpowiedzialna za korekte manuskryptéw w odpowiedzi na uwagi recenzentéw.
Z powyzszego wynika, ze mgr Joanna Sikora byfa bardzo zaangazowana w prowadzone
badania, a jej znaczaca rola w poszczegoéinych etapach prac terenowych i laboratoryjnych
oraz w powstawaniu publikacji Swiadczy o umiejetnosci samodzielnego prowadzenia pracy
naukowe;.

3. Ocena merytoryczna rozprawy doktorskiej

W swoich badaniach mgr Joanna Sikora zastosowata metode przeczesywania genomu
(genome skimming), bazujaca na ptytkim sekwencjonowaniu wybranych genomoéw
przedstawicieli rodzaju Pinus, w celu wykrycia frakcji DNA wystepujgcych w komérce w wielu
kopiach. Uzyskata dzieki tej metodzie znaczne ilosci informacji genetycznej, wérdéd ktérych
poszukiwata i testowata zestawy sekwencji bedgce potencjalnymi kandydatami na markery
diagnostyczne dla wybranych taksonéw sosen z kompleksu Pinus mugo.

W pierwszej pracy wchodzgcej w skfad rozprawy doktorskiej zostaty
zsekwencjonowane kompletne genomy chloroplastowego DNA (cpDNA) trzech gatunkéw: P.
mugo, P. rotundata i P. uncinata. Genomy te zostaty poréwnane z genomem referencyjnym
P. sylvestris pochodzgcym z GenBanku, w celu sprawdzenia, czy mogtyby one stuzy¢ jako
»superbarkod” do odrdézniania tych taksondw. Zaréwno catkowita dtugos¢ genomow roélin z
kompleksu Pinus mugo, jak i struktura gendw okazaty sie wysoce konserwatywne. W
genomach tych stwierdzono: 73 geny kodujgce biatka, 36 genéw kodujgcych tRNA i cztery
geny rRNA. W kompleksie Pinus mugo wykryto pie¢ wysoce zmiennych sekwencji (hotspots),
dla ktérych usredniona réznorodnos¢ nukleotydowa wyniosta Pi = 0,00036. Z kolei, w
poréwnaniu cpDNA gatunkéw z kompleksu Pinus mugo z P. sylvestris wykazano dziewiec
sekwencji typu hotspots, dla ktérych srednie Pi byto rowne 0,00174. Te niewysokie wartosci
Pi, poskutkowaty brakiem mozliwosci odréznienia P. mugo, P. uncinata i P. rotundata
nawzajem od siebie. W efekcie te trzy sosny grupowaty sie razem w analizach




filogenetycznych przeprowadzonych w oparciu o metode maksymainej wiarygodnosci
(maximum likelihood; ML) oraz wnioskowania bayesowskiego (Bayesian Inference; Bl).
Obiecujacym wynikiem, w $wietle prowadzonych poszukiwan markerdéw diagnostycznych,
pochodzgcym z pierwszej publikacji rozprawy doktorskiej Pani J. Sikory, jest stwierdzenie
sekwencji mikrosatelitarnego cpDNA, ktére moga potencjalnie stuzy¢ do odrozniania P.
mugo, P. rotundata i P. uncinata nawzajem od siebie i od P. sylvestris. Jednak wymaga to
zweryfikowania w probie obejmujacej wieksza liczbe osobnikow.

Mam dwie uwagi natury technicznej do publikacji z czasopisma Plants z 2021 r. Po
pierwsze, w opisie metody identyfikacji sekwencji mikrosatelitarnych (rozdz. 3.5) brakuje
informacji, ze parametrem, na podstawie ktérego dokonywano tej identyfikacji byta liczba
powtérzen (repetition) okreslonego motywu SSR. Informacja taka wydaje sie co prawda
oczywista i jest zawarta w tabeli 3, ale opis metody powinien by¢ jednoznaczny. Po drugie, w
rozdziale 3.6 ,Phylogenetic Inference” pominigto informacje, ze analizy filogenetyczne z
zastosowaniem metod ML i Bl przeprowadzono dla 16. taksondw drzew iglastych takze w
oparciu o sekwencje ycfl, co pokazuje rycina 5. Moje pytanie do Pani Joanny Sikory jest
nastepujace: dlaczego w tej pracy do generowania drzewa filogenetycznego w oparciu o
jedna sekwencje wybrata Pani akurat fragment ycf1? Moje pytanie wynika z faktu, ze dystans
genetyczny K2p dla sosen, obliczony w oparciu o sekwencjeg ycfl i pokazany na rycinie 4B,
jest nizszy niz np. dla odcinka psaM-trnS, wigc uzytecznos¢ sekwencji ycf1 w definiowaniu
przedstawicieli z kompleksu Pinus mugo byta mato prawdopodobna.

W drugiej publikacji sktadajgcej sig na rozprawg doktorska Doktorantka badata
uzyteczno$c regionu jadrowego cistronu rybosomalnego ITS2 w odroznianiu taksonow
nalezgcych do kompleksu Pinus mugo oraz generalnie do rodziny Pinaceae. W tym celu mgr
J. Sikora wykorzystata 20 sekwencji ITS2 uzyskanych metodg NGS dla taksonéw z kompleksu
Pinus mugo, tj. P. mugo, P. uliginosa, P. rotundata, Pinus x rhaetica, dwie sekwencje P.
sylvestris oraz 346 sekwencji réznych przedstawicieli rodziny Pinaceae zdeponowanych w
GenBanku. W sumie analizie poddano 71 taksonéw z rodziny sosnowatych. Region ITS2
nalezy do szeroko stosowanych w analizach filogenetycznych roélin i zwierzat sekwencji
barkodowych, ale doniesier na temat jego wykorzystania w badaniu pokrewienstwa sosen
jest niewiele. Okazafo sig, ze sosny z kompleksu Pinus mugo nie wykazuja zmiennosci w
sekwencji ITS2, a zatem nie jest mozliwe ich rozréznienie. Na poziomie rodzaju, najwigcej
miejsc zmiennych odnotowano w rodzaju Pinus (nieco ponad 70%), a na poziomie
podrodziny - Pinoideae i Abietoideae charakteryzowaty sie ponad dwukrotnie wiekszg liczba
miejsc zmiennych w poréwnaniu do Laricoideae. Generalnie, region ITS2 wydaje sie miec
zastosowanie w analizach filogenetycznych przedstawicieli sosnowatych tylko wowczas, gdy
grupa obejmuje taksony mniej ze sobg spokrewnione, czyli nalezace do réznych rodzajow.

Mam kilka uwag i pytan dotyczacych tej pracy. W tabeli S2 zostaty wymienione
taksony wraz z numerami dostepu do GenBanku wykorzystane w tej publikacji. Moim
zdaniem, warto bytoby doda¢ jeszcze kolumng zawierajaca informacje o lokalizacji, z ktérej
dana préba pochodzita. Czy inne taksony, ktore w analizie filogenetycznej grupuja sig razem
z P. mugo, P. rotundata i Pinus x rhaetica takze wystepuja w gérach potudniowej i srodkowej
Europy? Dyskusyjne w mojej opinii jest zamieszczanie dwukrotnie tych samych wynikéw.
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Chodzi o ryciny 1i 2, ktére pokazujg doktadnie te same dane, co tabele S4 i S5, odpowiednio.
Jednak fakt, ze obie tabele znajdujg si¢ w dostepnych on-line materiatach uzupetniajacych
jest pewnym wyjasnieniem tej sytuacji. W tabeli S5 nie dodano, ze dane liczbowe s3
wyrazone w procentach. | trzecia najwazniejsza uwaga, dlaczego ani w tabeli S2, ani na
drzewie filogenetycznym nie ma czterech osobnikéw P. uliginosa pochodzacych z polskich
rezerwatéw przyrody , Torfowisko pod Weglericem” i ,,Wielkie Torfowisko Batorowskie”?
Osobniki te zostaty wymienione w tabeli S3 obejmujacej osobniki z kompleksu Pinus mugo
zsekwencjonowane na potrzeby obecnej pracy.

Czytajac i analizujac te publikacje nasuneto mi sie pytanie, dlaczego Doktorantka
ograniczyta analize jedynie do regionu ITS2? Juz w roku 1996 Marocco i in. (DNA Sequence 6:
175-177) wykazali u Pinus pinea, ze ITS2 jest znacznie krétszy i ewoluuje znacznie wolniej niz
ITS1. Pani Joanna Sikora wyjasnita, co prawda, ze region ITS1 u nagozalgzkowych zawiera
podjednostki tandemowo powtarzajace sig, co znacznie wydtuza ten odcinek DNA i sprawia
trudnosci w jego sekwencjonowaniu. Z pewnoscig tak jest, ale prace z konca lat 90-tych XX
w. (oprécz Marocco i in. 1996, takze Quijada i in. 1998, Theoretical and Applied Genetics)
pokazaty, ze zadanie to nie jest niemozliwe, dlatego pewien niedosyt spowodowany brakiem
proby wygenerowania tej sekwencji we mnie pozostat.

Na szczescie uczucie to nie trwato dtugo, poniewaz kolejna praca wchodzacg w sktad
rozprawy doktorskiej bazuje nie tylko na analizach kompletnej sekwenc;ji ITS, ale takze na
szesciu innych zestawach sekwencji jgdrowego, chloroplastowego oraz mitochondrialnego
DNA u czterech przedstawicieli kompleksu Pinus mugo: P. mugo, P. uncinata, P. uliginosa i P.
rotundata oraz dwdéch innych taksonéw sosen: P. sylvestris i Pinus x rhaetica, uzyskanych
metodg przeczesywania genomu. Potgczone sekwencje w poszczegdlnych zestawach miaty
dtugosc od 1021 do ponad 45 tys. par zasad. W celu wyznaczenia taksondéw, siedem
zestawow otrzymanych sekwencji analizowano trzema metodami, tj. (1) konstruujgc drzewa
filogenetyczne metoda maksymalnej wiarygodnosci, (2) obliczajgc wartosci dystansu
genetycznego w oparciu o model Kimury K2P i zaktadajac, ze identyfikacja taksonu
zakonczyta sie sukcesem, gdy minimalny miedzygatunkowy dystans genetyczny byt wiekszy
niz maksymalna wartos¢ dystansu wewnatrzgatunkowy oraz (3) stosujac analize Assemble
Species by Automatic Partitioning (ASAP) w oparciu o model Kimury K80. W tej publikacji
zbadano takze poziom zréznicowania genetycznego pomiedzy badanymi populacjami i
taksonami w oparciu o haplotypy cpDNA i mtDNA oraz przy pomocy analizy gtéwnych
wspotrzednych (PCoA).

Najwyzszy udziat zmiennych pozycji nukleotydowych w kompleksie Pinus mugo
odnotowano dla sekwencji z obszaréw cpDNA okreslanych jako hotspots (zestaw G), chociaz
zestaw potaczonych sekwencji byt zdecydowanie najkrétszy. Natomiast najnizszg frekwencje
miejsca polimorficzne osiggnety w sekwencji ITS (zestaw E). Badania pokazaty réing
skutecznos¢ wybranych metod i zestawow sekwencji DNA w wyznaczeniu odrebnosci
taksonomicznych wséréd badanych sosen. Analiza ML najwyzszg moc dyskryminacyjng
wykazata dla zestawu sekwencji wysoce zmiennych, gdyz zostaty wskazane trzy sposrod
szesciu taksonéw: P. uncinata, P. sylvestris i P. x rhaetica, z najwyzszg wartoscig bootstrap

75% dla ostatniego z wymienionych taksonéw. Metoda wykorzystujgca dystans genetyczny
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réowniez pozwolita wyodrebnié te same trzy taksony w oparciu o zestaw sekwencji hotspots.
Z kolei metoda ASAP data bardzo zréznicowane wyniki. Niektére zestawy sekwencji
pozwalaty na wyrdéznienie 2 — 3 grup osobnikdw, przy czym sktad grup zazwyczaj zmieniat sie
w zaleznosci od analizowanych fragmentéw DNA, inne wskazywaty, ze niemal kazdy osobnik
jest odrebny. Dowodzi to, ze ostatnia z zastosowanych metod do delimitacji taksondw sosen
jest najmniej skuteczna.

Analiza chlorotypéw (cpDNA) wykazata wyraznie odrebne dwie grupy, jedng
obejmujaca P. sylvestris i P. x rhaetica oraz drugg z taksonami z kompleksu Pinus mugo. Dwa
chlorotypy w kompleksie Pinus mugo byty wspétdzielone pomiedzy réznymi taksonami.
Haplotypdw mitochondrialnych byto o kilka wiecej, nie byly one wspétdzielone pomiedzy
réznymi sosnami, ale takze nie tworzyty wyraznie odrebnych skupien dla poszczegdlnych
taksonoéw lub grup taksonéw. Na PCoA, wykonanym w oparciu o sekwencje wysoce zmienne,
widac dwa skupienia osobnikéw, jedno z sosnami z kompleksu Pinus mugo, drugie z P.
sylvestris i P. x rhaetica. Biorgc pod uwage fakt, ze P. rotundata jest stosunkowo licznie
reprezentowany w tej analizie, mozna stwierdzi¢, ze podobieristwo genetyczne pomiedzy
prébami reprezentujgcymi rézne taksony wydaje sie czesto wieksze niz miedzy niektorymi
prébami P. rotundata. Wynik ten sugeruje, ze zmienno$¢ genetyczna lokalnych populacji P.
rotundata ma charakter unikalny. Natomiast trudno mi odnies$¢ sie do wynikow ostatniej
analizy w tej pracy, mianowicie do poréwnania dystanséw genetycznych 2KP dla par
populacji w oparciu o miedzygenowe odcinki cpDNA i fragmenty hotspots, poniewaz proby
populacyjne sg bardzo mate. Zawierajg zaledwie od jednego do maksymalnie trzech
osobnikéw, wiec otrzymane wyniki mogg by¢ skutkiem przypadku. Od strony edytorskiej
zmienitabym orientacje tabeli S1 w rozprawie doktorskiej, bo poczatek tej tabeli jest
niemozliwy do przeczytania ze wzgledu na zszycie manuskryptu (w materiatach on-line ma
ona orientacje poziomg, tak jak by¢ powinno). Niejasne jest dla mnie takze, dlaczego w
zestawieniu materiatéw dodatkowych tabele i rysunki sg nawzajem ze sobg przemieszane,
np. tabela S4 pojawia sie pomiedzy rycinami S5 i S6.

Moim zdaniem do najwazniejszych wynikéw otrzymanych w ostatniej publikacji
sktadajacej sie na rozprawe doktorska Pani Joanny Sikory naleza: (1) wykazanie braku
mozliwosci zastosowania sekwencji jagdrowe;j ITS do rozrézniania taksonéw sosen, (2)
wykazanie pewnej odmiennosci genetycznej populacji P. rotundata w stosunku do polskich
populacji P. uliginosa, (3) ukazanie, ze P. uncinata reprezentuje prawdopodobnie odrebng
grupe ewolucyjng w kompleksie Pinus mugo, oraz (4) udokumentowanie, ze Pinus x rhaetica
nie jest tozsamy ani z P. uliginosa, ani P. rotundata, gdyz genetycznie jest blizej
spokrewniony z P. sylvestris, gatunkiem nienalezgcym do kompleksu Pinus mugo. Ten ostatni
wynik jest niezwykle istotny z punktu widzenia ochrony sosny btotnej w Polsce, ktéra w
Rozporzadzeniu Ministra Srodowiska ,,W Sprawie Ochrony Gatunkowej Roslin” z dnia 9
pazdziernika 2014 r. figuruje jako Pinus x rhaetica. Podsumowujgc, metoda przeczesywania
genomu pozwolita uzyskac zestawy danych molekularnych, ktére nie sg co prawda
diagnostyczne dla sosen z kompleksu Pinus mugo, niemniej jednak pokazujg, ze badane
taksony podlegajg procesom réznicowania sie.

Moje trzy ostatnie pytania do Pani Joanny Sikory brzmig nastepujaco:




1. Ktére z badanych sekwencji uwaza Pani za najtrudniejsze do analizy i interpretacji
wynikéw?

2. Czy w odniesieniu do badanego kompleksu sosen, w zwigzku z ich potencjalng
hybrydyzacja, prawdziwe moze byc¢ stwierdzenie, ze rézne taksony wystepujace
sympatrycznie sg do siebie bardziej genetycznie podobne niz populacje allopatryczne tego
samego taksonu?

3. Ktore taksony sosen z kompleksu Pinus mugo mozna uznac za gatunki w Swietle
morfologicznej, biologicznej i filogenetycznej definicji gatunku?

Whniosek koncowy

Niewatpliwie przedtozona do oceny rozprawa doktorska mgr Joanny Sikory stanowi
oryginalne rozwigzanie problemu badawczego jakim jest proba wyjasniania zaleznosci
pokrewienistwa pomiedzy taksonami z kompleksu Pinus mugo. Doktorantka wykorzystata
szerokie spektrum sekwencji DNA, dziedziczonych jedno- i dwurodzicielsko, uzyskanych przy
pomocy metody przeczesywania genomu oraz sekwencjonowania nowej generacji, oraz
udowodnita, ze postuguje sie bardzo dobrym warsztatem metodycznym. Swoje
whnioskowanie opierata, bowiem, na poréwnaniu wynikéw pochodzacych z réznych analiz.
Ponadto Doktorantka uwzglednita w analizach dane dotyczace wielu innych taksonéw z
rodziny Pinaceae, co pozwolito jej spojrze¢ na problemy taksonomiczne w kompleksie Pinus
mugo w znacznie szerszym kontekscie. Sposéb wprowadzenia w problematyke
poszczegdinych publikacji (rozdziaty Introduction) oraz prowadzenia dyskusji pokazuja, ze
Doktorantka jest doskonale zorientowana w ogélnej wiedzy teoretycznej z zakresu nauk
biologicznych, a zastosowane metody dowodz3, ze dysponuje nowoczesnym warsztatem
badawczym, ktéry pozwolit jej uzyskaé oryginalne wyniki i zrealizowaé postawione cele.
Przeprowadzone badania zostaty bardzo dobrze zaplanowane, gdyz pojawiajace sie w toku
prac pytania i watpliwosci byty weryfikowane w kolejnej publikacji. Publikacje sg starannie
przygotowane (poza kilkoma niewielkimi wyjagtkami wspomnianymi wyzej) i napisane ze
znajomoscig terminologii naukowej, czyta sie je z wielkim zainteresowaniem. W zwigzku z
powyzszym stwierdzam, iz oceniana rozprawa doktorska pt. ,Zastosowanie metody
przeczesywania genomu do charakterystyki réznorodnosci genetycznej blisko
spokrewnionych taksonéw z kompleksu Pinus mugo” spetnia warunki okreslone w art. 187
Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. 2018r., z
poézniejszymi zmianami). Wnioskuje zatem do Rady Dyscypliny Nauki Biologiczne
Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu o dopuszczenie Pani mgr Joanny Sikory do
dalszych etapow postepowania doktorskiego.
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