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Wprowadzenie

W ostatnich latach genetyka sagdowa i analiza pokrewienstwa nabraly szczegdlnego znaczenia,
glownie za sprawag dynamicznego rozwoju technik molekularnych i bioinformatycznych.
Metody oparte na krétkich powtorzeniach tandemowych (STR, Short Tandem Repeats) staly
si¢ jednymi z kluczowych narzedzi w badaniach biologicznych oraz w praktyce sagdowej. Ich
popularnos¢ wynika z wysokiej czutosci, wartosci informacyjnej oraz zdolnosci do analizy
nawet zdegradowanego DNA.

Jednak w przypadku dalszych relacji rodzinnych standardowe markery STR, takie jak system
CODIS, czgsto okazuja si¢ niewystarczajace, co stwarza potrzeb¢ opracowania bardziej
precyzyjnych narzgdzi. Rozprawa doktorska mgr Wojciecha luczaka podejmuje to
zagadnienie, koncentrujac si¢ na wykorzystaniu polimorficznych markerow STR w analizie
pokrewienstwa.

Doktorant opracowal nowy zestaw markerow STR, ktory zwigksza moc dyskryminacyjng
analiz pokrewienstwa oraz optymalizuje procedury laboratoryjne zwigzane z genotypowaniem
DNA. Opracowana metoda, nazwana Kinfinder, ma na celu poprawe skutecznosci analiz
poprzez zastosowanie starannie wyselekcjonowanych loci STR, zoptymalizowanych
warunkéw amplifikacji PCR oraz walidacje w populacji polskie;j.

Praca ma zaréwno charakter naukowy, obejmujacy selekcje i analiz¢ nowych markeréw STR,

jak i wdrozeniowy, co podkresla jej znaczenie aplikacyjne. Zastosowanie metody Kinfinder




w rutynowych badaniach Laboratorium Diagnostyki Molekularnej GenMed potwierdza jej
praktyczng wartosc.

Celem rozprawy bylo opracowanie metody Kinfinder, obejmujacej 50 wysoko polimorficznych
loci STR, oraz jej wdrozenie do praktyki laboratoryjnej. Autor przyjat kompleksowe podejscie,
uwzgledniajac identyfikacje nowych loci STR, optymalizacj¢ reakcji multipleks-PCR, analize
populacyjng oraz oceng przydatnosci metody w rzeczywistych badaniach pokrewienstwa.
Praca zostala zaprezentowana w klasycznej strukturze rozprawy doktorskiej, obejmujacej
Wstep, Cel pracy, Materialy i metody, Wyniki, Dyskusj¢ oraz Wnioski, co sprzyja jej
przejrzystosci. W niniejszej recenzji dokonano szczegotowej analizy merytorycznej
poszczegdlnych sekeji oraz oceny wkladu rozprawy w rozwoj genetyki sadowej i badan

pokrewienstwa.

Ocena merytoryczna

1. Wstep

Wstep zawiera szerokie omdwienie mikrosatelitarnych loci DNA (STR), ze szczegdlnym
uwzglednieniem ich biologicznych wlasciwosci, historii odkrycia oraz wszechstronnych
zastosowan w genetyce sadowej, populacyjnej, ewolucyjnej i medycznej. Autor, korzystajgc
zlicznych 7Zrdédet literaturowych, starannie wprowadza czytelnika w problematyke pracy,
podkreslajac znaczenie analizowanych markerow genetycznych.

Jednym z najwigkszych atutow tej czgsci rozprawy jest obszerny przeglad literatury. Autor
odwotuje si¢ do licznych, wiarygodnych zrédel naukowych, ukazujac rozwoj badan nad loci
STR oraz ich interdyscyplinarne znaczenie. Przedstawienie mechanizmoéw reakcji PCR, takich
jak poslizg polimerazy, jest szczegélnie wartosciowe, poniewaz $wiadczy o dobrym
zrozumieniu technicznych aspektow badanej problematyki. Rowniez czesé poswiecona
zastosowaniom loci STR w genetyce sadowej jest merytorycznie poprawna i oparta na
aktualnych metodach, w tym analizach pokrewienstwa oraz systemach identyfikacyjnych,
takich jak Combined DNA Index System (CODIS).

Pomimo licznych zalet wstep nie jest pozbawiony pewnych mankamentow. Przede wszystkim
brakuje w nim wyraznego powigzania z celem rozprawy doktorskiej. Obszerna analiza
kontekstu biologicznego loci STR, w tym szczegdélowe omowienie historii pojecia satelitarny

DNA, cho¢ interesujaca, moze wydawa¢ si¢ nadmiernie rozbudowana i niezwigzana

bezposrednio z glownym zakresem badawczym pracy.




Dodatkowo wstep nie zawiera odniesien do migdzynarodowych standardow obowigzujacych
w analizie STR, takich jak wytyczne Scientific Working Group on DNA Analysis Methods
(SWGDAM) czy European Network of Forensic Science Institutes (ENFSI). Ich pominiecie
moze sugerowac, ze autor nie uwzglednit kluczowych rekomendacji przy projektowaniu badan,
co moze wplynaé na praktyczng wartos¢ uzyskanych wynikow.

Pewne watpliwosci budzi takze odniesienie do badan Single Nucleotide Polymorphism (SNP)
metoda mikromacierzy jako potencjalnej alternatywy dla analizy STR w genetyce sadowej.
Cho¢ SNP znajduja zastosowanie w niektorych aspektach badan DNA, mikromacierze nie sg
powszechnie stosowane w kryminalistyce ze wzgledu na swoje ograniczenia technologiczne.
Stwierdzenie to moze zosta¢ poddane krytyce jako nie do konca zgodne z aktualnym stanem
wiedzy.

Pod wzgledem stylistycznym wstep miejscami jest rozwlekty, a niektore pojecia, np. zwartosé
locus STR, sa zargonowe i moga by¢ niejasne dla czytelnika.

Podsumowujgc, wstep rozprawy doktorskiej przedstawia solidng podstawe teoretyczng
i ukazuje szerokg wiedz¢ autora na temat loci STR, jednak niektore elementy wymagaja
dopracowania. Brak jednoznacznego powigzania z celem pracy, pominigcie
mi¢dzynarodowych standardéw oraz problematyczne sformutowania dotyczace SNP mogg sta¢

si¢ przedmiotem polemiki w procesie oceny rozprawy.

2. Cel pracy

Cel pracy zostal sformutowany w sposéb jasny i precyzyjny, z uwzglednieniem aspektu
aplikacyjnego badan. Autor jednoznacznie okreslit, ze dazy do opracowania nowej metody
analizy pokrewienstwa oraz jej wdrozenia do praktyki laboratoryjnej, co $wiadczy
o pragmatycznym podejsciu do problematyki.

Pewnym niedociggni¢ciem jest jednak brak jednoznacznego okreslenia cech, ktore powinny
wyroznia¢ metode Kinfinder na tle istniejagcych rozwigzan. Cho¢ zatozono, ze nowy panel
markerow STR bedzie charakteryzowat si¢ wyzsza informatywnoscig niz system CODIS, nie
sprecyzowano jednoznacznych kryteriow oceny skutecznosci metody. Brakuje jasno
okreslonych parametrow, takich jak sita wykluczenia (PE), wskaznik informatywnosci
polimorficznej (PIC) czy wartosci prawdopodobienstwa pokrewienstwa (LR), co utrudnia
obiektywng weryfikacje zalozen badawczych i oceng rzeczywistej wartosci metody.

Ponadto nie odniesiono si¢ do migdzynarodowych standardéw walidacji metod STR, co moze
budzi¢ watpliwosci dotyczgce mozliwosci implementacji systemu Kinfinder na szersza skale,

zwlaszcza w kontekscie badan kryminalistycznych.



3. Materialy i metody

Rozdzial metodologiczny zostal opracowany w sposob szczegotowy i dobrze skonstruowany.
Autor kompleksowo przedstawil proces projektowania markeréw STR, optymalizacj¢ reakcji
PCR oraz analizg statystyczng. Opis procedur laboratoryjnych, w tym kalibracji analizatora
genetycznego 1 opracowania drabin allelicznych, $wiadczy o wysokiej jakosci
przeprowadzonych badan.

Sekcja zostata opracowana rzetelnie, a zastosowane procedury badawcze umozliwiajg oceng
poprawnosci metodologicznej pracy. Autor wykorzystat standardowe techniki analizy loci
STR, takie jak multipleksowa reakcja PCR, elektroforeza kapilarna oraz sekwencjonowanie
metodg Sangera do opracowania drabin allelicznych. Podejscie to jest zgodne z aktualnym
stanem wiedzy i stosowanymi metodami w badaniach pokrewienstwa.

Na szczegdlng uwage zastuguje precyzyjne projektowanie starterow oraz optymalizacja
warunkow amplifikacji, uwzgledniajace dlugos¢ starteréw, temperature topnienia i analizg
potencjalnych polimorfizmoéw SNP w miejscach ich przytaczania. Dobor 200 izolatéw DNA
umozliwil ocene heterozygotycznosci oraz rozpigtosci allelicznej nowo wytypowanych
markerow STR, a walidacja metody poprzez porownanie z komercyjnym zestawem zwigkszyta
wiarygodnos¢é wynikow.

Pomimo wysokiej jakosci opisu metodyki, pewne elementy wymagajg uzupetnienia. W pracy
podano, ze do badan wykorzystano 200 izolatéw DNA klientéw laboratorium oraz probki od
trzech ochotnikow, ktorzy wyrazili zgodg na ich uzycie do celéw naukowych. Nie wspomniano
jednak o zgodzie komisji bioetycznej, co rodzi watpliwosci, czy procedury poboru
1 wykorzystania materialu biologicznego byly zgodne z obowigzujagcymi regulacjami.
W przypadku badan na materiale ludzkim, nawet jesli probki sa zanonimizowane, taka zgoda
jest zazwyczaj wymagana. Nalezalo zatem poda¢ numer zgody komisji bioetycznej lub
wyjasni¢, dlaczego nie byta ona konieczna.

W pracy podano, ze izolacj¢ DNA przeprowadzono z wykorzystaniem zestawu Swab (A&A
Biotechnology, Gdansk, Polska), jednak nie okreslono, z jakiego materiatu biologicznego
pochodzity probki. Brak tej informacji uniemozliwia oceng efektywnosci izolacji DNA oraz jej
wplywu na wyniki analizy STR.

Metoda Kinfinder, opracowana na potrzeby badan pokrewienstwa, nie uwzglednita niektérych
standardowych procedur walidacyjnych stosowanych w genetyce sgdowej, co moze ograniczac

jej zastosowanie w szerszym kontekscie. Nie przeprowadzono testow specyficznosci

tkankowej, co oznacza, ze nie okreslono, czy metoda dziala rownie skutecznie na DNA




pochodzace z roznych tkanek, np. kosci, wlosow czy krwi. Kluczowe byloby rowniez
sprawdzenie skutecznosci metody w analizie zdegradowanego DNA, co ma istotne znaczenie
w badaniach identyfikacyjnych. W takich przypadkach wytyczne SWGDAM i ENFSI zalecaja
testowanie systemoéw STR pod katem skutecznosci analizy pofragmentowanego materiatu
genetycznego.

[stotnym aspektem walidacji jest takze okreslenie specyficznosci gatunkowej, aby potwierdzic,
ze metoda amplifikuje wylgcznie ludzkie DNA i nie prowadzi do amplifikacji sekwencji
pochodzacych od zwierzat lub mikroorganizméw. Brak takich testéw moze ograniczad
uzytecznos¢ systemu Kinfinder w analizie sladow biologicznych z miejsc katastrof masowych
1 innych zdarzen kryminalistycznych.

Wytyczne SWGDAM okreslaja wymagania dotyczace walidacji systeméw STR, obejmujgce
m.in. powtarzalno$¢ wynikow, precyzje oznaczen alleli oraz minimalng ilos¢ DNA potrzebng
do skutecznej amplifikacji. Cho¢ w pracy testowano czulo$¢ metody, nie podano wartosci
granicznej, ponizej ktorej metoda przestaje by¢ skuteczna. Nie odniesiono si¢ rdwniez do
analizy mieszanin DNA, co — cho¢ nie jest kluczowe w badaniach pokrewienstwa — mogtoby
by¢ istotne w przypadku potencjalnego zastosowania metody w genetyce sgdowe;.

Brak odniesienia do mig¢dzynarodowych wytycznych moze budzi¢ pytania o mozliwosé
wykorzystania metody w laboratoriach genetyki sadowej. Wskazanie, ktore elementy walidacji
przeprowadzono zgodnie z zaleceniami SWGDAM/ENFSI, a ktore pomini¢to ze wzgledu na
specyfike badan pokrewienstwa, zwigkszyloby transparentnos$¢ metodologii.

Nie podano rowniez pochodzenia geograficznego uczestnikow badania. Nie wiadomo, czy
probki reprezentujg cata populacje Polski, czy jedynie wybrany region, co moze wptywac na
reprezentatywnos$é uzyskanych czegstosci allelicznych. W przypadku badan populacyjnych
istotne jest takze wykluczenie pokrewienstwa miedzy uczestnikami, poniewaz uwzglednienie
spokrewnionych os6b moze prowadzi¢ do zawyzenia cze¢stosci niektérych alleli.

Dodatkowo nie okreslono struktury plciowej préby, co moze prowadzi¢ do nieréwnomiernej
reprezentacji alleli w populacji. W badaniach genetycznych istotne jest, by proporcja kobiet
1 m¢zczyzn byla znana i uwzgledniona w analizach statystycznych.

W pracy zastosowano wiasne oznaczenia markerow STR, ktore odbiegaja od standardoéw
zalecanych przez International Society for Forensic Genetics (ISFG), SWGDAM oraz
European DNA Profiling Group (EDNAP). Brak ustandaryzowanego nazewnictwa utrudnia
porownywanie wynikow z innymi bazami danych oraz moze prowadzi¢ do niescistosci

w analizie mig¢dzylaboratoryjnej. Zastosowanie powszechnie przyjetej nomenklatury

zwigkszyloby uzytecznosé markeréw w szerokim kontekscie badan genetycznych.




4. Wyniki i ich interpretacja

Wyniki przedstawione w rozprawie doktorskiej dostarczajg szczegolowej analizy procesu
selekcji 1 walidacji nowych markerow STR oraz opracowania metody Kinfinder do badan
biologicznego pokrewienstwa. Wykorzystana metodologia, obejmujaca analiz¢ baz danych
STRCatalog i WebSTR oraz przeglad literatury, pozwolita na identyfikacje 172 potencjalnie
wartosciowych loci, ktore nastepnie zostaly poddane testom przesiewowym w populacji
polskie;j.

Dobor markeréw zostal przeprowadzony w sposob metodyczny i konsekwentny, przy
uwzglednieniu ich polimorficznosci, szerokiego zakresu dtugosci allelicznych oraz stabilnosci
flankujgcych sekwencji. Dzigki temu nowo wytypowane loci STR posiadaja potencjatl do
zastosowania w analizach pokrewienstwa, a ich charakterystyka moze umozliwi¢ bardziej
precyzyjne okreslanie stopnia biologicznego pokrewienstwa niz w przypadku standardowych
zestawOw markerow.

Ocena przydatnosci wybranych loci STR zostata przeprowadzona na obszernej grupie 200
probek DNA, co pozwolito na dokladng analize heterozygotycznosci oraz rozktadu alleli
w badanej populacji. Dodatkowo, weryfikacja wynikow poprzez poroéwnanie z zestawem
standardowych loci CODIS zwigksza wiarygodno$¢ metody i umozliwia jej przyszie
zastosowanie w praktyce laboratoryjne;j.

Proces projektowania starterow do amplifikacji nowych loci STR zostal przeprowadzony
zduzg starannoscig. Wykorzystanie metod in silico oraz empirycznych testow
optymalizacyjnych pozwolitlo na uzyskanie wysokiej specyficznosci reakceji oraz skutecznej
amplifikacji w uktadzie multipleks-PCR, co ma kluczowe znaczenie w analizach genetycznych
wymagajacych rownoczesnego badania wielu markerow.

W rozprawie przeprowadzono szczegOlowa analize¢ statystyczna, obejmujgca symulacje
réznych scenariuszy pokrewienstwa oraz wyliczenie wartosci wskaznika prawdopodobienstwa
(Likelihood Ratio, LR). Wyniki wykazaty, ze metoda Kinfinder znaczaco poprawia zdolnos¢
do rozrézniania dalszych relacji rodzinnych w poréwnaniu z zestawem GlobalFiler, co czyni ja
cennym narz¢dziem w analizach genealogicznych i sgdowych.

Istotnym elementem pracy jest praktyczna implementacja opracowanej metody w analizach
sadowych. Przedstawione przypadki, obejmujace m.in. zlozone sprawy dotyczgce ustalenia

pokrewienstwa, dowodza uzytecznosci zestawu Kinfinder w rzeczywistych warunkach

badawczych. Szczegolowa analiza jednego z przypadkow, w ktorym konieczne byto




rozszerzenie liczby badanych loci oraz ekshumacja, wskazuje zarowno na zalety, jak i pewne

ograniczenia standardowego podejscia do analizy pokrewienstwa.

Zestaw Kinfinder zostal zaprojektowany gléwnie do badan pokrewienstwa, jednak w pracy nie
przeprowadzono testow specyficznosci tkankowej, ktore moglyby potwierdzi¢ skutecznos¢
analizy DNA pochodzacego z r6znych rodzajow tkanek (np. krwi, kosci, wlosow). Brak testow
amplifikacji na DNA innych gatunkéw moze stanowi¢ ograniczenie, jesli metoda miataby by¢
stosowana w analizach kryminalistycznych, gdzie istotne jest wykluczenie niespecyficznej
amplifikacji sekwencji zwierzecych lub mikroorganizmow.

Opracowane loci STR zostaly oznaczone w sposob odbiegajacy od miedzynarodowych
standardow zalecanych przez ISFG, SWGDAM i EDNAP, co moze utrudnia¢ porownywanie
wynikow z innymi bazami danych i systemami analitycznymi. Stosowanie ustandaryzowane;j
nomenklatury zwigkszytoby praktyczng wartos¢ nowo wytypowanych markerow w badaniach
pokrewienstwa i identyfikacji.

Nie przeprowadzono testow zgodnosci rozktadu alleli z rownowagg Hardy’ego-Weinberga, co
jest kluczowym elementem oceny populacyjnej markeréw STR. Odchylenia od rownowagi
HWE moga wskazywac na wptyw czynnikow takich jak efekt zatozyciela, dryf genetyczny lub
dobor probkowy, co powinno zosta¢ zweryfikowane w dalszych badaniach.

W pracy nie podano poréwnania wartosci He i Ho, co uniemozliwia ocen¢ polimorficznosci
loci STR 1 ewentualnych réznic wynikajacych z heterogenicznosci populacji. Takie zestawienie

byloby przydatne w ocenie jakosci nowych markerow.

5. Dyskusja i wnioski

Dyskusja stanowi istotny element pracy, pozwalajacy na osadzenie uzyskanych wynikow
w kontekscie aktualnej literatury naukowej, a takze na oceng ich znaczenia oraz potencjalnych
ograniczen. W przedstawionej rozprawie doktorant wykazal si¢ dobrg znajomoscig badan
z zakresu genetyki sadowej i populacyjnej, odwotujac sie do kluczowych projektow, takich jak
1000 Genomes, STRCatalog oraz WebSTR. Ponadto, autor trafnie odnidst si¢ do ograniczen
technologii sekwencjonowania krotkich odczytow, co ma istotne znaczenie w kontekscie
opracowywania nowych markeréw STR.

Dyskusja wynikow zawiera liczne odniesienia do wezesniejszych badan, co potwierdza dobre
zrozumienie zagadnienia oraz umiej¢tnos$¢ krytycznej analizy literatury. Autor szczegdtowo

opisuje zastosowanie technik multipleks-PCR, zwracajagc uwage na trudnosci zwigzane

z projektowaniem starteroéw, unikanie ich wzajemnych oddziatywan oraz eliminacje¢ naktadania




si¢ alleli w jednym kanale fluorescencyjnym. Wskazanie na problem alleli zerowych oraz
polimorfizméw SNP w miejscach wigzania starterow $§wiadczy o zaawansowanym podejsciu
do analizy technicznej.

Istotnym elementem dyskusji jest podkreslenie, ze metoda Kinfinder zostala wdrozona
w Laboratorium Diagnostyki Molekularnej GenMed, gdzie przeszita testy w rzeczywistych
przypadkach sgdowych i diagnostycznych. Omoéwienie praktycznego zastosowania nowych
markerow STR oraz ich implementacji w analizach pokrewienstwa potwierdza wartos¢
uzytkowa opracowanej metody.

Dyskusja w sposob szczegdtowy omawia poréwnanie wynikow badan pokrewienstwa
uzyskanych przy uzyciu GlobalFiler oraz nowego systemu Kinfinder. Autor wskazuje, ze
standardowe markery CODIS majg ograniczong wartos$é w analizie dalszych relacji rodzinnych,
podczas gdy zestaw Kinfinder pozwala na uzyskanie bardziej precyzyjnych wynikow.
Podkreslono réwniez wyzszg heterozygotycznosé nowo opracowanych markeréw, co sugeruje
ich potencjalnie wigksza przydatnos¢ w analizach genealogicznych i sadowych.

Rozszerzenie kontekstu zastosowan nowej metody poza standardowe badania pokrewienstwa
i uwzglednienie mozliwosci jej wykorzystania w identyfikacji ofiar katastrof masowych, wojen
czy totalitaryzmow podkresla jej potencjalne znaczenie w praktyce sadowe;j 1 historyczne;.
Cho¢ autor szczegotowo analizuje przydatnos¢ opracowanej metody, w dyskusji zabrakto
odniesienia do kluczowych wytycznych organizacji zajmujacych si¢ walidacjg markeréw STR,
takich jak SWGDAM, ISFG oraz EDNAP. Brak porownania wynikéw do migdzynarodowych
standardow ogranicza mozliwos¢ oceny zgodnosci metody z wymaganiami laboratoriow
genetyki sgdowe;.

Dyskusja koncentruje si¢ na zaletach nowej metody, jednak w niewielkim stopniu omawia jej
potencjalne ograniczenia. Chociaz wskazano trudnosci zwigzane z projektowaniem multipleks-
PCR, nie przeanalizowano ewentualnych problemow z amplifikacja w przypadku
zdegradowanego DNA oraz potencjalnego wpltywu polimorfizméw SNP na skutecznosé¢
amplifikacji. W kontekscie genetyki sadowej istotne byloby omoéwienie, w jakim stopniu
metoda Kinfinder sprawdza si¢ w analizie §ladow biologicznych o niskiej jakosci.

Autor trafnie wskazuje ograniczenia standardowych systemow STR, jednak nie odnosi si¢ do
alternatywnych metod analizy pokrewienstwa, takich jak analiza wariantow SNP czy techniki
Next-Generation Sequencing (NGS). Cho¢ metoda Kinfinder zostata zaprojektowana jako

rozszerzenie klasycznej analizy STR, warto byloby wskazaé, w jakich przypadkach mogtaby

by¢ uzupetnieniem, a w jakich konkurencja dla nowszych technologii.




W dyskusji zabrakto odniesienia do analizy sprzezen miedzy nowo wytypowanymi markerami
STR. W przypadku loci STR znajdujgcych si¢ blisko siebie na chromosomie moze dochodzi¢
do dziedziczenia haplotypowego, co wptywa na ich niezaleznos$¢ statystyczng. Brak tej analizy
utrudnia oceng¢ przydatnosci zestawu Kinfinder w badaniach pokrewienstwa oraz w analizach
statystycznych stosowanych w genetyce sagdowe;j.

W pracy podkreslono wysoka jakos$¢ amplifikacji markerow STR, jednak nie przeanalizowano
stabilnosci tych markeréw w roznych typach materialu biologicznego. W kontekscie
identyfikacji oso6b zmarlych istotne byloby sprawdzenie, czy amplifikacja jest rownie

efektywna w probkach krwi, $liny, kosci czy wlosow.

6. Bibliografia

Ocena bibliografii wypada pozytywnie — praca zawiera 107 pozycji literaturowych, w tym 28
pozycji pochodzi z lat 2019-2024, co stanowi okoto 26% catkowitej liczby zrodel. Pozostate
79 pozycji obejmuje wczesniejsze publikacje, w tym kluczowe prace z zakresu genetyki
sagdowej, analizy STR oraz metod sekwencjonowania.

Bibliografia obejmuje zarowno klasyczne prace, jak i najnowsze publikacje, jednak brakuje
cytowanych dokumentow wyznaczajacych migdzynarodowe standardy walidacji markerow
STR.

Chociaz 26% literatury pochodzi z ostatnich 5 lat, co $wiadczy o aktualnosci badan, warto
zauwazy¢, ze pewne kluczowe aspekty pracy, takie jak walidacja metod STR wedtug

standardow ISFG, SWGDAM czy EDNAP, moglyby zosta¢ lepiej uzupetnione o odniesienia.

Podsumowanie

Rozprawa doktorska mgr Wojciecha Luczaka stanowi istotny wkilad w rozwoj metod
genetycznych w analizie pokrewienstwa. Opracowana metoda Kinfinder wykazuje wysoka
efektywnosé, a jej wdrozenie w laboratorium potwierdza praktyczne znaczenie badan.

Mimo licznych zalet, praca zawiera pewne niedociagni¢cia, w tym brak peinej analizy
statystycznej markerow STR oraz niektorych testow walidacyjnych wymaganych w genetyce
sagdowej. Nie wplywa to jednak na ogdlng warto$¢ naukowa pracy, ktora spetnia wymogi

stawiane doktoratom wdrozeniowym.

Ocena koncowa

Po zapoznaniu si¢ z rozprawa stwierdzam, ze spelnia ona wymagania stawiane pracom

doktorskim okreslone w art. 187 Ustawy o szkolnictwie wyzszym i nauce z dnia 20 lipca 2018




(Dz.U. 2023 poz. 742) i wnosz¢ o dopuszczenie Pana mgr Wojciecha Luczaka do dalszych

etapow przewodu doktorskiego.

Podpis re¢enzenta (
dr hab. d/ polnicka




