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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr Sebastiana Chmielewskiego pt.
Genomika doboru ptciowego rozkruszka hiacyntowego, Rhizoglyphus robini

Formalna charakterystyka rozprawy doktorskiej

Rozprawa doktorska mgr Sebastiana Chmielewskiego zostata przygotowana w Pracowni Biologii
Ewolucyjnej Wydziatu Biologii Uniwersytetu im. A. Mickiewicza w Poznaniu, pod kierunkiem
profesora Jacka Radwana oraz dr hab. Mateusza Konczala, ktéry petnit role promotora
pomocniczego. Rozprawa sktada sie z trzech rozdziatéw, z ktérych pierwszy zostat ztozony do
recenzji w czasopismie Genetics, a pozostate dwa sg maszynopisami w formacie artykutéw
naukowych. Wszystkie rozdziaty sg napisane w jezyku angielskim. Rozdziaty sg spdjne tematycznie, a
ich tematyka jest zgodna z tytutem pracy. Rozdziaty poprzedzone sg wstepem, zawierajgcym zwiezte
wprowadzenie do tematyki badan oraz opis celdw pracy. Pierwszy rozdziat bada réznice miedzy
ptciami w rozmieszczeniu rekombinacji w chromosomach rozkruszka hiacyntowego. Drugi rozdziat
dotyczy wptywu natezenia doboru ptciowego na niesynonimiczng zmiennos¢ genetyczng populacji
tego samego gatunku. Trzeci rozdziat charakteryzuje architekture genetyczng lezacg u podstaw
determinacji typu morfologicznego samca. Rozprawa zakornczona jest rozdziatem przedstawiajgcym
ogolne wnioski z cyklu prac oraz zarys mozliwych kierunkdw kontynuacji badan w opisywanej
tematyce.

Autor rozprawy deklaruje, ze jego rola w powstaniu trzech maszynopiséw polegata na zaplanowaniu
koncepcji badan, przeprowadzeniu eksperymentéw, izolacji DNA, analizie danych, interpretacji
wynikéw, napisaniu pierwszej wersji maszynopisu i edycji kolejnych wersji. Udziat mgr
Chmielewskiego w przygotowaniu pierwszego i trzeciego rozdziatu pracy zostat oceniony na 80%,
za$ drugiego rozdziatu — na 70%. Nie ma zatem watpliwosci, ze mgr Chmielewski odegrat wiodaca
role w powstaniu wszystkich trzech maszynopiséw wchodzacych w sktad jego rozprawy doktorskiej.
Watpliwosci pojawiajg sie natomiast odnosnie szczegdtéw. Zgodnie z podziekowaniami zawartymi w
pierwszym maszynopisie, krzyzowki eksperymentalne zostaty wykonane przez dwie inne osoby, wiec
wktad mgr Chmielewskiego w te czesé prac nie jest do konca jasny. Wszystkie trzy prace zawierajg
informacje, ze sekwencjonowanie zostato wykonane w SNP&SEQ Sequencing Facility w Uppsali, nie
jest natomiast jasne, czy przygotowanie bibliotek rowniez zostato zlecone, czy tez zostato wykonane
samodzielnie przez Doktoranta badz przez innego wspoétautora pracy. Opis wktadu Doktoranta w
poszczegdlne etapy prac mogtby byé zatem bardziej precyzyjny. Oczywiscie nie umniejsza to jego
wktadu w powstanie przedstawionych maszynopisow.

Struktura rozprawy

Trzy gtdwne rozdziaty rozprawy zostaty zaprezentowane w logicznej kolejnosci. Sg one poprzedzone
streszczeniem w jezyku polskim i angielskim, ktore dobrze podsumowuje ich zawartos¢, oraz
wstepem, stanowigcym zwiezte, precyzyjne wprowadzenie do tematyki rozprawy. Elementem,
ktorego zabrakto we wstepie do rozprawy, jest charakterystyka aspektow biologii badanego gatunku



waznych w kontekscie tematyki rozprawy, a przede wszystkim charakterystyka systemu kojarzenia,
proporcji ptci oraz proporcji dwéch typow morfologicznych samcéw w naturalnych populacjach. W
tekscie mozna posrednio znalez¢ informacje na ten temat, np. z informacji o intensywnej
konkurencji plemnikéw o gamety samic mozna wyciggna¢ wniosek o poliandrii. Tym niemniej jasny
opis systemu kojarzenia pozwolitby na zrozumienie pracy bez koniecznosci odnoszenia sie do innych
zrodet. Z drugiej strony, wstep zawiera bardzo dobre wprowadzenie do problematyki doboru
ptciowego.

Kolejnym, krétkim rozdziatem rozprawy jest opis celéw pracy. Opis ten przedstawia jednak zadania
badawcze (objectives), ktdre zostaty utozsamione z celami pracy (aims). Jest to niescistoscia, gdyz
realizacja zadan badawczych nie jest celem samym w sobie, lecz stuzy poszukiwaniom odpowiedzi
na konkretne pytania (ktére zostaty przestawione we wstepie). Zadania badawcze sg prawidtowo
sformutowane i zostaty one w petni zrealizowane w poszczegdlnych rozdziatach rozprawy.

Struktura trzech gtéwnych rozdziatéw rozprawy jest prawidtowa. Majg one forme publikacji
naukowych i zawierajg wszystkie oczekiwane elementy. Wszystkie trzy gtdwne rozdziaty sg bardzo
obszerne i opisujg bardzo rozbudowane badania.

Ostatnia czes¢ rozprawy zawiera ogdlne wnioski oraz propozycje dalszych badan. Mile widzianym,
cho¢ niewymaganym elementem pracy bytaby generalna dyskusja poprzedzajgca ogdlne wnioski.
Umozliwitoby to synteze uzyskanych wynikéw i pokazanie, w jaki sposdb poszczegdlne rozdziaty
rozprawy tgczg sie w catosé. Nalezy podkresli¢, ze pomimo powyzszych uwag, rozprawa zawiera
wszystkie oczekiwane elementy i jej struktura jest prawidtowa.

Merytoryczna ocena rozprawy doktorskiej

Znaczenie podjetej tematyki badan

Rozprawa doktorska mgr Sebastiana Chmielewskiego dotyczy wptywu doboru ptciowego na
zmiennos$c¢ genetyczng i jej rozmieszczenie w obrebie genomdw. Wiedza na ten temat jest
ograniczona w poréwnaniu z wiedzg na temat wptywu na zmiennosc genetyczng doboru
naturalnego i doboru sztucznego. Jednoczesnie jest to bardzo istotne zagadnienie, poniewaz
zmiennosc¢ genetyczna wszystkich organizmdéw posiadajgcych pteé pozostaje pod wptywem doboru
ptciowego. Doktorant badat szereg waznych zagadnien zwigzanych z wptywem doboru ptciowego na
zmiennosc¢ genetyczng w obrebie genomdw, a takze na tempo rekombinacji i rozmieszczenie miejsc
o wysokim tempie rekombinacji w chromosomach. Rozprawa w znacznym stopniu przyczynita sie do
rozwoju wiedzy na temat ewolucyjnych konsekwencji doboru ptciowego.

Nalezy pokresli¢, ze chociaz rozprawa jest spdjna tematycznie i oparta o jeden gatunek modelowy,
porusza ona wiele rédznych zagadnien w obrebie generalnej tematyki doboru ptciowego. Obejmuje
ona tak réznorodne tematy jak (1) rola doboru ptciowego oraz struktury chromosoméw (a w
szczegolnosci obecnosci lub braku centromerdw) w ksztattowaniu réznic w tempie rekombinacji
miedzy ptciami, (2) wptyw intensywnosci doboru ptciowego na zmiennos¢ genetyczng populacji, (3)
identyfikacja polimorfizmdéw genetycznych odpowiedzialnych za zréznicowanie fenotypowe samcow
pod wptywem doboru ptciowego. Kazdy z tych tematéw wymagat innego podejscia analitycznego
oraz szerokiej znajomosci tematu, od czynnikéw ksztattujgcych organizacje chromosomow po
mechanizmy ewolucji trzeciorzedowych cech ptciowych jako wiarygodnych sygnatéw swiadczacych
o jakosci osobnika. Przygotowanie rozprawy o tak szerokiej skali tematycznej wymagato rozlegtej
wiedzy w dziedzinie biologii ewolucyjnej i genetyki. Autor bardzo dobrze sobie poradzit z tym
zadaniem. Co wiecej, w trakcie studiéw doktoranckich mgr Chmielewski opublikowat jako
wspotautor siedem artykutéw naukowych zwigzanych z ogdélng tematyka jego rozprawy doktorskiej,
w tym jest drugim autorem artykutu opublikowanego w Nature Ecology & Evolution.



Cel badawczy rozprawy

Poniewaz podrozdziat ,,Aims of the thesis” opisuje zadania badawcze jako cele pracy, podaje wtasng
interpretacje celu rozprawy, ktéry wydaje sie jasny po przeczytaniu poszczegdlnych rozdziatéw.
Celem omawianej pracy doktorskiej byto zrozumienie, jaki jest wptyw doboru pfciowego na
zmiennos$c¢ genetyczng i jej rozmieszczenie w obrebie genomdw, przy uzyciu rozkruszka
hiacyntowego jako organizmu modelowego. Cel ten zostat osiggniety przez realizacje nastepujgcych
zadan badawczych:

1) ztozenie genomu rozkruszka hiacyntowego w skali chromosomowej oraz zbadanie réznic miedzy
ptciami w tempie rozmieszczenia rekombinacji mejotycznej w holocentrycznych chromosomach
tego gatunku (Rozdziat 1);

2) zbadanie wptywu zmian intensywnosci doboru ptciowego na zmiennosé genetyczng w obrebie
catego genomu (Rozdziat 2);

3) zmapowanie wariantdw genetycznych zwigzanych z ekspresjg fenotypu charakterystycznego dla
walczgcych samcdw rozkruszka hiacyntowego w celu stwierdzenia, czy decyduje o niej zmiennos¢
genetyczna zlokalizowana w jednym regionie konkretnego chromosomu, czy tez polimorfizmy
rozproszone w catym genomie (Rozdziat 3).

Wszystkie zadania badawcze zostaty starannie zaplanowane i w petni wykonane. Wykonanie tych
trzech zadan badawczych i wnioski wyciggniete na podstawie uzyskanych wynikéw umozliwity
osiggniecie gtdéwnego celu pracy doktorskiej.

Metodyka badarn

Metodyka prac w tej rozprawie doktorskiej miata dwa gtdwne komponenty: eksperymentalne
manipulowanie populacjami gatunku modelowego w warunkach laboratoryjnych oraz
resekwencjonowanie genomoéw. Eksperymenty polegaty na (1) stworzeniu linii wsobnych oraz ich
krzyzowek F1i F2 (rozdziat 1), (2) manipulacji stosunkiem ptci (rozdziat 2), (3) stworzeniu linii
outbredowej z trzech geograficznie odlegtych dzikich populacji, a takze linii wsobnych, z ktérych
kazda charakteryzowata sie tylko jednym morfotypem samcoéw (rozdziat 3). Kazdy z eksperymentow
zostat starannie zaplanowany dla okreslonego celu, np. dzieki uzyciu jako zrédta dwdch morfotypow
linii outbredowej powstatej z dzikich populacji upewniono sie, ze sekwencjonowane osobniki
reprezentujg naturalnie wystepujace morfotypy, bez nadmiernego nagromadzenia mutacji
zwigzanych z adaptacjg do warunkéw laboratoryjnych. W przypadku eksperymentu z manipulacja
stosunkiem ptci mam jednak pewng watpliwos¢: czy w tym przypadku jako punkt odniesienia nie
powinna by¢ badana rowniez populacja ze stosunkiem ptci 1:1 (lub naturalnie wystepujgcym
stosunkiem pfci, jesli odbiega on od tej proporc;ji)?

Resekwencjonowanie genoméw osobnikdw powstatych w wyniku powyzszych eksperymentéw
zostato wykonane przy uzyciu lllumina NovaSeq6000, co jest obecnie czestym wyborem ze wzgledu
na korzystny stosunek ilosci i jakos$ci uzyskanych danych do ceny. Uzyskane sekwencje zostaty
poddane analizom bioinformatycznym i populacyjnym, odpowiednim dla tematyki poszczegdlnych
rozdziatdw. Metody analityczne zostaty dobrze dobrane do celéw pracy. We wszystkich rozdziatach
metodyka zostata opisana szczegétowo i precyzyjnie.

Kazdy z rozdziatéw rozprawy, a w szczegélnosci rozdziat 1, zawiera bardzo obszerny materiat, za
ktorym stoi ogrom pracy. Analiza danych genomicznych zwigzana z realizacjg poszczegdlnych zadan
badawczych nie byta trywialna i wymagata zaréwno dobrej znajomosci metod bioinformatycznych,
jak i metod analitycznych w genomice (m.in. mapowanie sprzezenia, analiza tempa rekombinacji w
chromosomach, identyfikacja loci pod wptywem doboru naturalnego, szacowanie efektywnej
wielkosci populacji, GWAS, konstrukcja drzew filogenetycznych). Metody analityczne zostaty
prawidtowo dobrane do celéw badawczych.



Whioski z przeprowadzonych badan

Przeprowadzone badania prowadzg do szeregu wnioskéw, ktérych znaczenie wykracza poza
charakterystyke genetycznych podstaw doboru ptciowego u badanego gatunku.

Jednym z najwazniejszych wnioskdw z tej pracy jest potwierdzenie hipotezy, ze rdznice miedzy
ptciami w tempie rekombinacji i rozmieszczeniu tempa rekombinacji w chromosomach sg
ksztattowane przez wptyw ,,samolubnych” elementéw genomu na mejoze. Ma to wazne implikacje
dla zrozumienia roli centromerdw w zréznicowaniu rozmieszczenia tempa rekombinacji w
chromosomach pomiedzy samcami a samicami. Wyniki tej pracy mogg sie rowniez przyczyni¢ do
lepszego zrozumienia mechanizmu ewolucji chromosomow, a w szczegélnosci czynnikéw
prowadzacych do niezaleznego powstania chromosomodw holocentrycznych z monocentrycznych u
roznych taksonéw. W rozprawie stwierdzono réwniez, ze fragmenty chromosomow z duzg liczbg
powtarzalnych elementdéw genetycznych charakteryzujg sie wysokim tempem rekombinacji,
natomiast fragmenty, w ktérych koncentrujg sie geny, charakteryzujg sie niskim tempem
rekombinacji. Jest to wynik zgodny z przewidywaniami i z wcze$niejszymi badaniami tempa
rekombinacji u innych gatunkéw, tym niemniej przyczynia sie on do gromadzenia informacji o
tempie rekombinacji w réznych typach chromosoméw, co wzbogaca naszg wiedze na temat
czynnikdw wptywajacych na proces rekombinacji.

Drugi wazny wniosek z pracy dotyczy mechanizmu usuwania z genomu recesywnych, szkodliwych
wariantow genetycznych wskutek doboru ptciowego. Przeprowadzone badania pokazaty, ze
mechanizm ten nie polega na bezposredniej selekcji na podstawie indywidualnych cech
fenotypowych poprzez konkurencje wewnatrzptciows, lecz poprzez mechanizm uzalezniajgcy
ekspresje niektérych trzeciorzedowych cech ptciowych od jakosci genetycznej wynikajacej z liczby
nagromadzonych szkodliwych wariantéw (genetic load). Tym samym praca opisata mechanizm
powstawania wiarygodnego sygnatu (honest signal) jakosci osobnika, ktory wedtug Zahaviego (1975)
jest podstawa ewolucji trzeciorzedowych cech ptciowych. Autor wspomina o hipotezie Zahaviego we
wstepie, ale potem juz do niej nie wraca. Tymczasem ta hipoteza nadaje kontekst ewolucyjny
otrzymanym wynikom dotyczgcym zmiennosci genetycznej, co moim zdaniem zastuguje na wiekszg
uwage.

Rozdziat 3 opisuje wyniki pokazujace, ze wsréd loci zwigzanych z ekspresjg alternatywnych
morfotypdw samcdéw oproécz ,,supergenu” znajdujg sie tez SNPy rozmieszczone w obrebie catego
genomu (poza chromosomem 7, w ktdrym zlokalizowany jest supergen), a konkretnie 569 SNPow
zidentyfikowanych w analizie Pool-GWAS oraz 1872 SNPow zidentyfikowanych w analizie linii
wsobnych. Te dwa zbiory SNPAw nie majg jednak zadnych wspdlnych elementéw, co w rozprawie
jest ttumaczone ,idiosynkratycznym wkfadem pozycji genomowej w determinacje ekspresji morfow
samcow”. Innym, prostszym wyjasnieniem tego wyniku moze by¢ obecnosé duzej liczby fatszywie
pozytywnych wynikéw wsrdd zidentyfikowanych SNPéw. Ta mozliwos$¢ powinna zostac rozwazona
w dyskusji.

Mam tez watpliwo$¢ odnosnie zatozenia, ze wyzsza frekwencja rzadkich alleli omawianych powyzej
SNPow u morfotypu ,,scrambler” swiadczy o wiekszym nagromadzeniu szkodliwych wariantéw
(genetic load) u tego morfotypu w poréwnaniu z ,,walecznym” morfotypem. W rozdziale 3 nie
znalaztam zadnej informac;ji, ze zestawy 569 i 1872 SNPéw byty badane pod katem
doboru/neutralnosci. Podobna analiza do tej opisanej w rozdziale 3 zostata przeprowadzona w pracy
Parrett et al. (2022), jednak tam Autorzy skupili sie na segregujacych, niesynonimicznych pozycjach.
Natomiast sam fakt, ze badane w rozdziale 3 SNPy sg istotnie zwigzane z ekspresjg morfotypdw nie
Swiadczy o tym, Ze sg one pod bezposrednim wptywem doboru, poniewaz na istotny wynik moze
mieé wptyw nieréwnowaga sprzezenia (linkage disequilibrium, LD), szczegdlnie w drugim
eksperymencie dotyczgcym linii wsobnych. Rdznice w LD mogg ttumaczyé, dlaczego w drugim
eksperymencie liczba SNPOw potencjalnie zwigzanych z ekspresjg morfotypow byta wieksza. SNPy
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nie bedace pod wptywem doboru i zlokalizowane poza genami i sekwencjami regulatorowymi majg
niewielki potencjat, aby zawiera¢ szkodliwe warianty. Nie mozna wykluczy¢ (bez sprawdzenia tego
dla zmiennosci ogélnogenomicznej), ze wieksza liczba rzadkich wariantéw w tych SNPach
obserwowana dla morfotypu ,,scrambler” wynika z wiekszej zmiennosci genetycznej pomiedzy
samcami o tym morfotypie w poréwnaniu z ,walecznym” morfotypem. Poniewaz wniosek o
zaleznosci ekspresji ,walecznego” morfotypu od liczby nagromadzonych szkodliwych wariantéw
genetycznych (genetic load) opiera sie na tym wyniku, warto sie upewnic, czy uzyskane wyniki
rzeczywiscie odzwierciedlajg te zaleznos$¢ i czy jest to ich jedyna mozliwa interpretacja.

Przedstawione w rozprawie wyniki umozliwity rowniez lepsze zrozumienie wptywu doboru
ptciowego na zmiennos¢ genetyczng populacji. Wedtug Doktoranta ta wiedza moze byé pomocna w
tworzeniu planéw ochrony dla gatunkdw majacych cechy bedgce pod wptywem doboru ptciowego.
Ten wniosek moze byé nieco przedwczesny, gdyz zwigzane z tym zagadnienia nie byty badane w
rozprawie, np. nie wiadomo, czy dobér ptciowy moze opdzniac lub przyspiesza¢ utrate zmiennosci
genetycznej oraz efektywnej liczebnos$ci w matych populacjach. Znane sg przyktady szybkiego
odbudowywania sie populacji po przejsciu przez szyjke od butelki (bottleneck) u silnie poligynicznych
gatunkdéw (np. pétnocnych stoni morskich). Nie wiadomo natomiast, jakie mechanizmy umozliwity
szybki wzrost populacji w takich przypadkach. Taka wiedza bytaby bardzo przydatna, aby zrozumiec
potencjalng role doboru ptciowego w odbudowywaniu sie populacji po drastycznej utracie
liczebnosci. Rozprawa nie badata jednak tych kwestii i nie dostarczyta odpowiedniego materiatu do
takich badan. Nie jest to krytycyzmem; rozprawa jest bardzo obszerna tematycznie, a ten aspekt nie
wynika w sposdb oczywisty z badanych tematéw. Kazdy z rozdziatéw przynidst wazne wyniki dla
biologii ewolucyjnej, ale ich wykorzystanie w kontekscie genetyki konserwatorskiej wymaga
dalszych badan.

Aspektem rozprawy, ktory wydaje sie niejasny, jest zwigzek pomiedzy genem 6Pgdh (opisanym w
pracach innych autoréw pod kierunkiem prof. Radwana jako gen wptywajacy pozytywnie na
ptodnos¢ samcédw i negatywnie na ptodnosc samic) a nierekombinujgcym “supergenem” zwigzanym
z morfotypami samcéw. W rozdziale 3 ten gen nie jest wspomniany, natomiast w rozdziale 2
znalaztam informacje, ze jest on potozony w chromosomie 2, a wiec nie znajduje sie w obrebie
,supergenu” i prawdopodobnie nie jest bezposrednio zwigzany z ekspresjg ,walecznego”
morfotypu. Wydaje sie, ze efektywna strategia dla morfotypu ,,scrambler” bytaby inwestycja w
ptodnosé, aby zwiekszy¢ szanse wygranej w konkurencji plemnikéw. Wazne bytoby zatem zbadanie
potencjalnego zwigzku pomiedzy zmiennoscig genu 6Pgdh (i jego najblizszego otoczenia, biorgc pod
uwage wspomniane w rozdziale 2 watpliwosci, czy ten gen jest rzeczywistym determinantem
ptodnosci) a morfotypami samcédw. Taka informacja bytaby wazna dla petnego zrozumienia
mechanizmu umozliwiajgcego utrzymywanie sie obu morfotypdw samcéw w populacjach badanego
gatunku.

Mozliwosci dalszych badar w oparciu o uzyskane wyniki

Jednym z proponowanych przez Autora zagadnien do dalszych badan jest analiza genomu
,scramblera”. Umozliwitoby to bezposrednie zbadanie mechanizmu utrzymujgcego polimorfizm w
locus zwigzanym ze zrdznicowaniem fenotypowym samcéw. Drugim proponowanym tematem
przysztych badan jest analiza sekwencji genomoéw roztoczy z dzikich populacji, co datoby mozliwos¢
zbadania segregacji zmiennosci genetycznej zwigzanej z doborem ptciowym w srodowisku
naturalnym. Trzecim proponowanym zagadnieniem jest zbadanie, czy alternatywne haplotypy
,supergenu” zwigzanego ze zréznicowaniem morfotypdéw samcow podlegajg wewnetrznemu
konfliktowi ptci.



Ten ostatni temat wigze sie z innym waznym zagadnieniem, zwigzanym z ekspresjg u samic
haplotypu ,,supergenu” zwigzanego z ,,walecznym” morfotypem samcéw. Poniewaz opisany w
rozdziale 3 ,supergen” zawiera ponad 500 gendw, mozna przypuszczac, ze nie wszystkie z nich sg
zwigzane z trzeciorzedowymi cechami ptciowymi. Zatem mozna sie spodziewad, ze posiadanie
haplotypu charakterystycznego dla jednego badz drugiego morfotypu (badz obu w postaci
hetorozygotycznej) ma wptyw na cechy fenotypowe samic, cho¢ niekonieczne na tatwe do
obserwacji cechy morfologiczne. Wydaje sie, ze ta kwestia jest wazna do zbadania w kontekscie
miedzyptciowego konfliktu genetycznego.

Podsumowanie

Wyniki badan opisane w przedstawionej rozprawie doktorskiej stanowig istotny wktad w wiedze na
temat roli doboru ptciowego w ksztattowaniu zmiennosci genetycznej populacji, w tym zmiennosci

strukturalnej na poziomie organizacji chromosomoéw. Praca dostarczyta réwniez waznych informacji
na temat genetycznego mechanizmu determinacji morfotypu samcow R. robini.

Rozprawa zostata przygotowana poprawnie i starannie. Przeprowadzone badania zostaty dobrze
zaplanowane i prawidtowo przeprowadzone. Uzyskane wyniki zostaty zaprezentowane w trzech
maszynopisach artykutach naukowych. Pierwszy z nich zostat ztozony do recenzji w czasopismie
Genetics, a drugi —w mojej ocenie — moze zostaé ztozony do recenzji bez wiekszych zmian. Trzeci
maszynopis wymaga pewnych zmian, lecz dotyczg one przede wszystkim interpretacji wynikéw. W
mojej recenzji znalazto sie sporo uwag, lecz w duzej mierze wynika to z duzej ztozonosci kazdego z
rozdziatdw pracy i zastosowania réznorodnych sposobdw analizy danych. Przedstawione w recenzji
uwagi nie umniejszajg mojej wysokiej oceny tej rozprawy doktorskiej.

Whiosek koncowy

W mojej ocenie rozprawa doktorska mgr Sebastiana Chmielewskiego spetnia warunki okreslone w
Ustawie z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. z 2022 r. poz. 574 ze
zm.). Wnioskuje do Rady Naukowej Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu o dopuszczenie mgr Sebastiana Chmielewskiego do dalszych etapéw
postepowania o nadanie stopnia doktora.

Przedstawione w rozprawie badania majg wysokg wartos¢ merytoryczng i sg oparte na bardzo
obszernym materiale, zaréwno pod wzgledem zakresu tematycznego, jak i wktadu pracy potrzebnej
do wygenerowania i analizy danych. Wnioskuje zatem o wyrdznienie tej rozprawy.
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