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1. Imie i nazwisko.

Mateusz Konczal

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe lub artystyczne — z podaniem podmiotu
nadajacego stopien, roku ich uzyskania oraz tytulu rozprawy doktorskiej.

2011 — tytul magistra Biologii, Wydziat Biologii i Nauk o Ziemi, Uniwersytet
Jagiellonski;

tytut pracy: ,,Struktura i zmienno$¢ genéw MHC I u nornicy rudej”

2015 — stopien doktora nauk biologicznych w dyscyplinie ekologia, Wydzial Biologii i
Nauk o Ziemi, Uniwersytet Jagiellonski,

tytul rozprawy: ,,Molecular basis of adaptation in the bank vole”

3. Informacja o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych lub
artystycznych.

2015 - 2016 — postdoc w Centre for Genomic Regulation (w grupie Fyodora
Kondrashova) w Barcelonie, Hiszpania

2016 - teraz — adiunkt w Pracowni Biologii Ewolucyjnej, Instytutu Biologii Srodowiska,
Wydziat Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

4. Omowienie osiagnieé, o ktorych mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 ustawy z dnia 20
lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2021 r. poz. 478 z
poZn. zm.).

Glowne osiggnigcie naukowe

Osiagnigcie naukowe, ktore stanowi podstawe do ubiegania si¢ o stopien doktora
habilitowanego, zatytutlowane ,Ewolucyjne czynniki ksztaltujace zmiennos$¢
genetyczng u pasozytow oraz ich gospodarzy - genomika modelowych gatunkéw
z rodzaju Poecilia i Gyrodactylus”, sktada si¢ z cyklu szes$ciu oryginalnych artykutow
naukowych. Wszystkie te artykuly sa pracami wieloautorskimi, przy czym w czterech
z nich jestem autorem korespondencyjnym, w trzech pierwszym, a w dwoch ostatnim
autorem. Prace prezentuja wielkoskalowe badania z zakresu genomiki ewolucyjnej
przeprowadzone na gatunkach stanowigcych model do badan interakcji pasozyt-zywiciel
w warunkach naturalnych, a prezentowane wyniki stanowig wazny krok w zrozumieniu
procesow ksztattujacych ich ewolucje, oraz dostarczaja zasobéw genomowych

koniecznych dla dalszego rozwoju badan. Artykuty te opublikowane zostaty w latach 2020-

1



2024, a ich faczny Impact Factor wynosi 39.8. Prace wchodzace w sktad ww. osiagnigcia,
to:

1. Konczal M*, Przesmycka KJ, Mohammed RS, Phillips KP, Camara F,
Chmielewski S, Hahn C, Guigo R, Cable J, Radwan J. 2020. Gene duplications,
divergence and recombination shape adaptive evolution of the fish ectoparasite
Gyrodactylus bullatarudis. Molecular Ecology, 29(8), 1494-1507.

Impact Factor?: 4.9
Punktacja Ministerialna®: 140
Liczba cytowan®: 9

Wktad habilitanta: Zaplanowanie badan oraz pozyskanie na nie srodkow
finansowych, pobranie probek w terenie oraz przygotowanie ich do
sekwencjonowania; analizy bioinformatyczne, interpretacja wynikow oraz
przygotowanie manuskryptu.

2. Konczal M*, Przesmycka KJ, Mohammed RS, Hahn C, Cable J, Radwan J. 2021.
Expansion of frozen hybrids in the guppy ectoparasite, Gyrodactylus turnbulli.
Molecular Ecology, 30(4), 1005-1016.

Impact Factor : 4.9
Punktacja Ministerialna: 140
Liczba cytowan: 3

Wktad habilitanta: Zaplanowanie badan oraz pozyskanie na nie srodkow
finansowych; pobranie probek w terenie oraz izolacja DNA; analizy
bioinformatyczne, interpretacja wynikow oraz przygotowanie manuskryptu.

3. Walsman JC*, Janecka MJ, Clark DR, Kramp RD, Rovenolt F, Patrick R,
Mohammed R, Konczal M, Cressler CE, Stephenson JF. 2022. Shoaling guppies
evade predation but have deadlier parasites. Nature Ecology & Evolution, 1-10.
Impact Factor : 16.8
Punktacja Ministerialna: 100
Liczba cytowan: 6

Wkiad habilitanta: Zaprojektowanie panelu SNPow oraz udziatl w interpretacji
danych molekularnych dotyczgcych poziomu koinfekcji; wspotudziat w
przygotowaniu manuskryptu.

4. Konczal M*, Ellison AR, Phillips KP, Radwan J, Mohammed RS, Cable J,
Chadzinska M. 2020. RNA-Seq analysis of the guppy immune response against
Gyrodactylus bullatarudis infection. Parasite Immunology, 42(12), e12782.
Impact Factor : 2.2
Punktacja Ministerialna: 100
Liczba cytowan: 8

Wktad habilitanta: Wspotudzial w zaplanowaniu badan oraz przygotowaniu
probek do sekwencjonowania; analiza zroznicowanej ekspresji genow;

! Impact factor (2022, za Journal Citation Reports) , punktacja ministerialna (zgodnie z Komunikatem Ministra
Nauki z dnia 05.01.2024 r.) oraz liczba cytowan (za Web of Science) dla wszystkich publikacji podana zgodnie z
datg sktadania wniosku



wspotudziat w interpretacji wynikow oraz przygotowaniu manuskryptu.

5. Burda K, Konczal M*. 2023. Validation of machine learning approach for direct
mutation rate estimation. Molecular Ecology Resources. 23(8), 1757-1771
Impact Factor : 7.7
Punktacja Ministerialna: 140
Liczba cyotwan: 0

Wktad habilitanta: Zaplanowanie badan oraz pozyskanie na nie srodkow,
bezposrednia opieka merytoryczna nad doktorantkq na kazdym etapie projektu,
wspotudziat w analizach, interpretacji wynikow oraz przygotowaniu manuskryptu.

6. Charlesworth D*, Qiu S, Bergero R, Gardner J, Keegan K, Yong L, Hastings A,
Konczal M. 2024. Has recombination changed during the recent evolution of the
guppy Y chromosome?. Genetics, 226(1), iyad198.

Impact Factor: 3.3
Punktacja Ministerialna: 140
Liczba cytowan: 0

Wkiad habilitanta: Wspotudziat w analizach bioinformatycznych oraz
interpretacji wynikow; konsultacje merytoryczne i pomoc w przygotowaniu
manuskryptu.

Dwie koncepcje, ktore zrewolucjonizowaty nasze rozumienie Swiata organizmow
zywych — Darwinowska teoria ewolucji na drodze doboru naturalnego oraz Mendlowskie
reguly przekazywania cech dziedzicznych — powstaly niezaleznie, cho¢ dopiero
ich potaczenie w postaci ewolucyjnej syntezy pozwolito w petni przyczyni¢ si¢ do postepu
nauki. Prace Rolanda A. Fishera, Johna Haldane’a i Sewalla Wrighta z pierwszej potowy
XX wieku, stanowigce zrgb tej syntezy, stworzyly nowa dziedzing nauki — genetyke
populacyjna. Dziedzina ta wyjasnia w jaki sposob mutacje wraz z doborem naturalnym
prowadzi¢ moga do adaptatywnej ewolucji, konceptualizuje tak podstawowe pojecia jak
dryf genetyczny czy efektywna wielko$¢ populacji i przedstawia konkretne matematyczne
oczekiwania dotyczace procesow ewolucyjnych. Poczatkowo dziedzina ta operowata
niejako w prozni, poniewaz dopiero W latach 50-tych XX wieku zrozumielismy w jaki
sposob informacja genetyczna dziedziczona jest na poziomie molekularnym, a dopiero
w latach 60-tych prace Lewontina i innych pozwolity na dokonanie pierwszych szacunkoéw
dotyczacych ilosci zmiennosci genetycznej w populacjach. Kolejnym milowym krokiem
byto odczytanie catego ludzkiego genomu i rozwoj technologii z tym zwigzany. Wkrotce
genomika stata si¢ jedna z najprezniej rozwijajacych si¢ galezi biologii, a genomika
populacji pozwolita potaczy¢ sekwencjonowanie catych genomoéw z teorig genetyki

populacyjnej. W konsekwencji doprowadzito to do szeregu odkry¢ i szybkiego postepu



nauki w ostatnich latach. Pokazuje to, jak narastajgcy postep wiedzy i technologii napedza
si¢ wzajemnie, prowadzac ostatecznie do lepszego zrozumienia $wiata, w ktorym zyjemy.
W tym wilasnie konteks$cie chcialbym umiesci¢ wyniki badan wchodzacych w sktad
mojego osiggniecia naukowego, majac nadziej¢, ze wpisuja si¢ one dobrze w obraz tak
rozumianej nauki.

Ewolucja organizmow zywych ksztattowana jest przez wiele czynnikdéw, a jednym
z istotniejszych sa interakcje pomiedzy pasozytami i gospodarzami (Brockhurst i in. 2014).
Bez watpienia pasozyty sg powszechne i moga w istotny sposéb wplywac na fizjologie,
zachowania, czy, finalnie, sukces reprodukcyjny gospodarzy, ksztattujac funkcjonowanie
calych ekosystemow (Frainer i in. 2018). Interakcje te prowadzg czgsto do procesu ko-
ewolucji, czyli wspotzaleznej ewolucji dwoch lub wiekszej liczby gatunkéw. W zwigzku
z tym poznanie molekularnych podstaw ewolucji pasozytow jest kluczowe, dla
zrozumienia szeregu eko-ewolucyjnych proceséw. Nasza wiedza w tym zakresie jest
jednak fragmentaryczna (Wit i Gilleard 2017) lub dotyczy tylko ewolucji odpornosci
na leki (gléwnie w przypadku pasozytow ludzi i zwierzat gospodarskich, np. Coghlan i in.
2019). Ta luka w wiedzy ma powazne konsekwencje, poniewaz prowadzi¢ moze
do stworzenia znieksztalconego obrazu rzeczywistosci, niewlasciwie odzwierciedlajacego
procesy ksztattujace ewolucje pasozytow w naturalnych populacjach. Postep technologii
zwigzany z wielkoprzepustowym sekwencjonowaniem umozliwit wypekienie tej luki.

Genomika stata si¢ w ostatnich latach podstawowym narzedziem biologdéw, w tym
tych badaczy, ktorzy probuja zrozumie¢ ewolucje pasozytow. Zsekwencjonowane
i ztozone genomy oraz resekwencjonowane dane genomiczne pozwalajg zrozumieé
ewolucyjng i histori¢ demograficzng gatunku, w tym, miedzy innymi, zrekonstruowac
historig¢ rozprzestrzeniania si¢ pasozytow. Doskonaty przyktad zastosowania i mocy takich
analiz zaobserwowalismy podczas badan zwigzanych z niedawng pandemia koronawirusa
(Markov i in. 2023). Ponadto, wygenerowane dane genomiczne shuzy¢ moga do testowania
struktury populacji i lokalnych adaptacji, moga byé¢ wykorzystywane do identyfikacji
gendw znajdujacych si¢ pod okreslona presja selekcyjna, pozwalaja na wykrywanie
gatunkow kryptycznych, czy hybrydyzacji pomigedzy zréznicowanymi populacjami. W
szczegdlnosci hybrydyzacja moze odgrywaé niedoceniang wczesniej role w adaptacji
pasozytow, zwlaszcza W zmienionych przez czlowieka, globalnie polgczonych
ekosystemach (King i in. 2015).

Moje badania zaprezentowane w dwoch pierwszych pracach wchodzacych w sktad

osiaggni¢cia naukowego (Konczal i in. 2020; Konczal i in. 2021) dotyczg wlasnie genomiki
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naturalnych populacji pasozytow. W tych pracach skupilem swoja uwage na opisaniu
krotko- 1 dlugoterminowych wzorcow ewolucji u dwoch gatunkow  przywr
monogenicznych z rodzaju Gyrodactylus, bedacych pasozytami modelowego gatunku w
badaniach ewolucyjnych — gupika, Poecilia reticulata. Przywry monogeniczne
(Monogenea) sg ekonomicznie waznymi ektopasozytami ryb i stanowig doskonaty model
do badan nad ko-ewolucja (Bakke i in. 2007). Idealny pod tym wzgledem jest rowniez
gupik — gatunek stodkowodnej ryby wystepujacej naturalnie w akwenach Ameryki
Srodkowej i Potudniowej, ktory jest jednym z najpopularniejszych gatunkéw w badaniach
procesow eko-ewolucyjnych (Magurran i in. 2005). W przeciwienstwie do informacji na
temat genetyki i struktury populacji gupikow, niewiele wiadomo bylo o strukturze
genetycznej oraz procesach ksztattujacych ewolucje w populacjach ich pasozytow.

W zwigzku z tym, w pierwszej pracy (Konczal i in. 2020) postanowitem sobie za cel
zsekwencjonowanie genomu  Gyrodactylus bullatarudis, identyfikacje¢ gendéw
ewoluujacych adaptatywnie w linii prowadzacej do tego gatunku, opisanie gendéw
zroznicowanych pomigdzy lokalnymi populacjami gospodarzy oraz zweryfikowanie
wczesniejszych wynikow sugerujacych obecnos$é gatunkow kryptycznych. W tym celu
zatozytem lini¢ laboratoryjng pochodzaca z jednego osobnika pozyskanego z populacji
znajdujacej si¢ na Tobago, a nastgpnie wyizolowatem DNA z kilku tysiecy osobnikow
pochodzacych z tej linii. Dodatkowo, zebratem osobniki pochodzace z kilku naturalnych
populacji wystepujacych na Trynidadzie, a nastepnie zatozylem z nich linie laboratoryjne
i zebratem materiat potrzebny do resekwencjonowania. Zlozony i adnotowany genom
referencyjny zdeponowany zostat w publicznych bazach danych, w tym w bazie danych
WromBase ParaSite, gdzie obecnie reprezentuje najlepiej ztozonym genomem przywr
monogenicznych. Genom ten przyrownany zostalt do genoméw 16 innych gatunkow
ptazincoéw, potwierdzajac klasyfikacje filogenetyczna Monogenea, oraz wskazujac na
znaczne molekularne réznicowanie si¢ gatunkéw wewnatrz tej grupy. W konsekwencji
duzej dywergencji molekularnej wewnatrz tej grupy, tylko niespetna 4 tysigce gendéw
kodujacych biatka posiadalo mozliwe do zidentyfikowania homologi u najblizszej
spokrewnionego gatunku, dla ktérego zsekwencjonowany byl genom referencyjny (G.
turnbulli), a dywergencja w tych homologach okazata si¢ bardzo duza (dN = 0.35, dS >>
1). Biorac pod uwage ograniczenia tego rodzaju danych, postanowitem oprze¢ swoje
wnioskowania na temat ewolucji adaptatywnej na wzorcach ekspansji rodzin genow,
zaktadajac, ze zwielokrotnione kopie genow w genomie $wiadczg o dziataniu silnej presji

selekcyjnej w przesztosci (Kondrashov i in. 2002). Wiele zidentyfikowanych w ten sposob
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rodzin genéw zwigzanych bylo z receptorami sprzezonymi z biatkami G, a jedna
z wyrdzniajacych si¢ rodzin wykazywata zaskakujace podobienstwo do genéw
schistosomy ulegajacych ekspresji w cerkariach, co odgrywa kluczowa role w penetracji
bariery skornej gospodarza. Sugeruje to potencjalng role tej rodziny genéw w trawieniu
tkanki gospodarza. Niektore z genéw w tych rodzinach wykazywaly rowniez znaczne
zroznicowanie pomiedzy lokalnymi populacjami G. bullatarudis, co moze sugerowaé
zaangazowanie w lokalne procesy koewolucyjne.

W drugiej czesci pracy nad genomika G. bullatarudis skupitem si¢ na zrozumieniu
procesow ewolucyjnych ksztattujacych zmienno$¢ genetyczng w skali populacyjnej.
W tym celu przeanalizowalem genomy 11 osobnikow pochodzacych z 3 lokalnych
populacji usytuowanych na Trynidadzie. Probki te wykazywaly wyrazng strukture
populacji z podobnym poziomem zmiennos$ci genetycznej w obrebie kazdej z populacji.
Interesujaca obserwacja byl natomiast fakt, ze ok. 50% genomu wykazywato duze
podobienstwo do genomu referencyjnego (pochodzacego z osobnika pozyskanego z innej
wyspy), podczas gdy druga polowa byla w znacznym stopniu dywergentna (~0.5%
dywergencji). Zinterpretowatem ten wzorzec jako sygnat hybrydyzacji pomigdzy dwoma
dywergentnymi liniami pasozytow. Dalsza rekombinacja spowodowata utrwalenie si¢
jednego lub drugiego haplotypu w réznych miejscach w genomie. Wigkszos¢ genomu
utrwalony ma ten sam haplotyp w roznych populacjach, jednakze zidentyfikowatem
rowniez 326 genow, ktore roznicujg si¢ pod tym wzgledem miedzy populacjami.
Molekularna funkcja wigkszosci z tych genéw pozostaje nieznana. Ogoélnie wzorzec ten
wskazuje jednak na duze znaczenie hybrydyzacji w ewolucji adaptatywnej tego
gatunku.

Podobny wniosek wysnutem analizujac dane pochodzace z sekwencjonowania
innego gatunku z tego samego rodzaju (G. turnbulli), réwniez bedacego pasozytem
gupikéw (Konczal i in. 2021). W tym wypadku przeanalizowalem genomy pochodzace
z 30 osobnikow reprezentujacych 6 populacji, przy czym 3 populacje pochodzily
z Trynidadu, a 3 z Tobago. Zaobserwowatem, ze wickszo$¢ osobnikéw pochodzacych
Z Tobago charakteryzuje si¢ wysoka heterozygotycznoscig. Roéwniez w tym wypadku
wzorzec ten jest najprawdopodobniej wynikiem hybrydyzacji pomiedzy dwoma
dywergentnymi liniami pasozytow. W poroéwnaniu z wczesniej opisanymi wynikami dla
G. bullatarudis, dalsze losy hybrydowych osobnikéw sg jednak inne. Hybrydy rozmnazaja
si¢ najprawdopodobniej gldwnie w sposdb bezpiciowy, a w konsekwencji osobniki

potomne dziedzicza wysoka heterozygotycznosé. Zeby oszacowaé, kiedy taka
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hybrydyzacja miata miejsce, przeanalizowatem haploidalne sekwencje genomu
mitochondrialnego. Okazato si¢, ze wszystkie osobniki z wysokim stopniem
heterozygotycznosci, pochodzace z 3 réznych populacji, maja niemal identyczny genom
mitochondrialny ($rednia dywergencja ~ 0.02%), co sugeruje niedawne pochodzenie i
szybka ekspansje tego genotypu. Dodatkowo w jednej z tych populacji odkrylismy drugi,
bardzo dywergentny (~1.58%), haplotyp mtDNA. W tej samej populacji znajduja si¢
réwniez osobniki o niskich lub posrednich warto$ciach heterozygotycznosci. Genotypy
tych osobnikéw potwierdzity istnienie dwoch dywergentnych haplotypow, oraz fakt, ze
linie te, jak i same hybrydy, moga rozmnazac¢ si¢ ptciowo. Wyniki te sugeruja, ze szybkie
rozprzestrzenianie si¢ hybryd w populacjach Tobago bylo spowodowane silng
przewaga selekcyjna w poroéwnaniu zardwno 2z miejscowym genotypem, jak i
z powstatymi na skutek rozmnazania piciowego rekombinantami. Poniewaz obecnie
nieznana jest czegsto$¢ rozmnazania plciowego w takich populacjach, dokladne
oszacowanie przewagi selekcyjnej tego genotypu nie jest mozliwe. Wcze$niejsze wyniKi
sugerujgce, ze rozmnazanie ptciowe U G. turnbulli moze by¢ czgste, nie braty pod uwage
mozliwej przewagi selekcyjnej heterozygot (Schelkle i in. 2012). Moje wstepne badania
pokazuja natomiast, ze rozmnazanie ptciowe w tak powstatych hybrydach jest procesem
sporadycznym (Konczal i in. nieopublikowane). Sugerowatoby to, ze moga mie¢ tu miejsce
ewolucyjne procesy podobne do ekspansji hybryd u G. salaris (Kuusela i in. 2007) —
ekonomicznie waznego pasozyta ryb lososiowatych.

Ogolnie, opisane powyzej prace jednoznacznie zaprezentowaly istotne znaczenie
hybrydyzacji migdzy dywergentnymi liniami w ewolucji pasozytow z rodzaju
Gyrodactylus. Nalezy jednak podkresli¢, ze wzorce tej ewolucji sg rozne — 0 ile w
przypadku G. bullatarudis, rekombinacja spowodowala utrwalenie si¢ korzystnych
kombinacji alleli, o tyle w przypadku G. turnbulli, rozmnazanie bezptciowe doprowadzito
do =zamrozenia wysokiej heterozygotycznosci na obszarze calego genomu.
Przeprowadzone badania dostarczyly réwniez genomu referencyjnego oraz waznych
informacji o zmiennos$ci genetycznej w populacjach tych gatunkow. Informacje te stuzy¢
moga do dalszego rozwoju metod wykorzystywanych pozniej w badaniach nad tymi
modelowymi gatunkami.

Przykladem takiej aplikacji jest trzecia praca wchodzaca w sktad osiaggnigcia
naukowego (Walsman i in. 2022). W tej pracy moi wspotpracownicy z Uniwersytetu w
Pittsburghu zadali sobie pytanie o eko-ewolucyjne procesy ksztaltujace ewolucje

I interakcje w populacjach pasozytow, gospodarzy i drapieznikdw. Aby opisac
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te zaleznosci wykorzystalismy modelowanie matematyczne oraz dane pochodzace
z naturalnych populacji i laboratoryjnych eksperymentéw prowadzonych na gupikach i ich
pasozytach z rodzaju Gyrodactylus, zeby przetestowaé, jak presja ze strony drapieznika
wplywa na zachowanie ich ofiar, co przeklada¢ si¢ moze na ewolucj¢ zjadliwosci i
zdolnosci do transmisji pasozytow. W szczegdlnosci, na podstawie danych
laboratoryjnych, wykazalismy kompromis ewolucyjny pomi¢dzy intensywnoscia infekcji
a zdolnoscig do transmisji pasozytow oraz stwierdziliSmy pozytywna zalezno$¢ pomiedzy
intensywnos$cig infekcji a prawdopodobienstwem $mierci gospodarza. Ostatecznie
wykazaliSmy dziatanie doboru stabilizujacego, maksymalizujacego dostosowanie
pasozytow z rodzaju Gyrodactylus dla posrednich warto$ci zjadliwosci | zdolnosci do
transmisji. Nastepnie dane te oraz dane zebrane z naturalnych populacji uzyte zostaty do
sparametryzowania eko-ewolucyjnego modelu, ktory wykazat, ze wptyw drapieznictwa,
tworzenia tawic 1 innych ekologicznych czynnikéw na ewolucj¢ zjadliwosci pasozytow
zalezy niemal wylacznie od ich wplywu na tempo, w jakim osobniki pozbywaja si¢
pasozytow W stosunku do zmian w $miertelnosci lub od czgstosci koinfekcji. Ponadto,
model wykazat, ze sktonno$¢ do tworzenia tawic ewoluuje aby zbalansowa¢ §miertelno$¢
wywotang przez drapiezniki i t¢ wywotana przez pasozyty przekazywane sobie na skutek
bezposredniego kontaktu. Kiedy presja ze strony drapieznikéw wzrasta, gospodarze
ewoluuja wieksza sklonnos¢ do plywania w lawicach; kiedy natomiast presja ze strony
pasozytéw wzrasta, gospodarze ewoluuja mniejsza sklonnos¢ do plywania w
lawicach, aby unikna¢ infekcji. Istotne jest, Zze ten teoretyczny model zaktada czgste
zachodzenie koinfekcji w naturalnych populacjach, a zwigkszona sktonnos¢ do ptywania
w lawicach powinna zwigksza¢ liczbg gospodarzy zainfekowanych przez wigcej niz
jednego pasozyta. Aby sprawdzi¢ to zatozenie, zaprojektowatem panel polimorficznych
nukleotydéow (SNP) na podstawie otrzymanych wczesniej danych o zmiennoS$ci
genetycznej w populacjach dwoch gatunkoéw Gyrodactylus spp.. Panel ten wykorzystany
byt nast¢pnie do zgenotypowania osobnikow zebranych z naturalnych populacji. Okazato
sig, ze procent koinfekcji w naturalnych populacjach jest rzeczywiscie wysoki, a ponadto,
zgodnie z przewidywaniami modelu, koinfekcje sa zdecydowanie czestsze w populacjach
0 wysokiej presji selekcyjnej. Wyniki te prezentuja szereg waznych implikacji i mogg miec¢
znaczenie dla zrozumienia ewolucji zjadliwo$ci u innych pasozytéw, zwlaszcza tych, ktore
wykazuja bezposrednie drogi transmisji oraz czgste koinfekcje. W szczegdlnosci wyniki te
sugeruja, ze utrzymywanie dystansu socjalnego gospodarzy moze prowadzi¢ do

ewolucji mniejszej zjadliwosci pasozytow.



Opisane wyzej wyniki potwierdzity wczesniejsze doniesienia, ze gatunki z rodzaju
Gyrodactylus moga wywiera¢ znaczng presje selekcyjng na populacje gospodarzy, w tym
populacje gupikow (Bekke i in. 2007). Pomimo tego, wiedza na temat odpowiedzi
immunologicznej gospodarzy na tego typu infekcje byta do tej pory skgpa i oparta
w wigkszosci na panelach kandydackich genéw. Aby poszerzy¢ wiedz¢ w tym zakresie
przeprowadziliSmy eksperyment, w ktérym poréwnaliSmy profile ekspresji genéw
pomiedzy zainfekowanymi i niezainfekowanymi osobnikami, uzywajac do tego celu
sekwencjonowania catych transkryptoméow (Konczal i in. 2020b). Przeanalizowatem 19
probek pochodzacych ze skory i ptetw gupikow i wykazatem zréznicowang ekspresje w
genach zwigzanych zar6wno z nieswoista, jak | nabytg odpowiedzig immunologiczng. W
szczegblnosci zauwazytem znaczne réznice w poziomie ekspresji w genach zwigzanych z
takimi procesami jak $ciezka szlaku sygnatowego interleukiny 17, réznicowanie si¢
limfocytow Thl7, interakcje receptorow cytokin, §ciezki sygnatowe chemokin, §ciezki
sygnatowe receptorow NOD-podobnych czy $ciezki zaangazowane W rozpoznanie
antygenéw. Wiele z gendw, ktore wyszczegolnilem nie bylo wczesniej badanych
w kontekscie infekcji przywrami monogenicznymi, a geny zwiazane z odpowiedzia
limfocytow Th17 stanowia szczegolnie ciekawy zbior kandydatow do dalszych badan.

Presja selekcyjna ze strony pasozytow prowadzi do ewolucyjnego wyscigu zbrojen,
ktory ksztaltowaé moze wzorce zmiennosci genetyczne] W genach zaangazowanych
w odpowiedz ewolucyjng gospodarzy. Aby jednak testowac tego typu zalezno$ci, dobrze
jest posiada¢ roéwniez informacje o innych procesach wplywajacych na zmienno$é
genetyczng w populacji. W szczeg6lnosci informacje na temat najbardziej podstawowych
parametréw, takich jak tempo mutacji oraz wzorzec rekombinacji moga miec istotne
znaczenie dla ksztattowania zmienno$ci genetycznej gatunku. Scharakteryzowanie tych
wlasnie procesow w genomach gupikow dotyczy ostatnia czg¢$¢ osiagnigcia naukowego,
ktora opublikowana zostala w postaci dwoch artykutow naukowych (Burda i1 Konczal
2023, Charlesworth i in. 2024).

Mutacje sg podstawowym zrodlem catej zmienno$ci genetycznej, a zrozumienie
procesow prowadzacych do ich powstawania jest kluczowe zarowno dla biologii
ewolucyjnej, jak i dla medycyny. W zwiazku z tym, ogromny wysitek wspotczesnych nauk
biologicznych potozony zostal na scharakteryzowanie molekularnych procesow
odpowiedzialnych za mutacje oraz na oszacowanie tempa mutacji (Lynch 2010).
Do niedawna bezposrednie Szacowanie tempa mutacji, tj. identyfikacji wariantow

genetycznych, ktore obecne sg u potomstwa, a nie zostaty odziedziczone po rodzicach, byto
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praktycznie niemozliwe. Wynikato to z faktu, ze dla wiekszo$ci gatunkéw tempo mutacji
jest niezwykle niskie. Bledy sekwencjonowania oraz mutacje somatyczne powodowaty,
Ze Szacowanie tempa mutacji przypominato szukanie igly w stogu siana (Yoder i Tiley
2021). Postep technologiczny oraz spadek kosztoéw sekwencjonowania sprawit jednak,
ze takie badania staly si¢ mozliwe nie tylko dla ludzi, ale takze dla innych gatunkow.
Zdajac sobie sprawe ze znaczenia tego parametru w analizach genetycznych, postanowitem
oszacowac tempo mutacji u gupikow, sekwencjonujac do wysokiego pokrycia 24 genomy
osobnikéw pochodzacych z 2 rodzin. Podobnego rodzaju analizy przeprowadzane sg
obecnie dla wielu gatunkéw, w zwigzku z tym, razem z doktorantka, ktora byta
odpowiedzialna za realizacj¢ tego projektu, postanowiliSmy przetestowaé réwniez rozne
podejscia metodologiczne w bezposrednim szacowaniu tempa mutacji. Poniewaz wstgpna
identyfikacja nowych mutacji generuje zawsze duzy odsetek falszywie pozytywnych
wynikoéw, wazne jest aby stosowa¢ odpowiednie metody filtrowania danych. Klasycznie,
uzywa si¢ Kilkunastu statystyk takich jak s$rednie pokrycie, frakcja odczytow z
alternatywnym allelem, jako$¢ genotypow itd., natomiast konkretne wartosci tych statystyk
uzywane do filtrowania danych sg rozne dla r6znych eksperymentow i czgsto wybierane
sg w sposob arbitralny. Prowadzi¢ to moze do znacznych réznic w 0szacowaniach tempa
mutacji (Bergeron i in. 2022). W zwiazku z tym, w naszych badaniach przetestowalismy
alternatywne podejscie, ktore oparte jest na nauczaniu maszynowym. Okazalo si¢ jednak,
ze oszacowania tempa mutacji dla obu podej$¢ nie roznia si¢ istotnie od siebie, podczas
gdy podejscie oparte na nauczaniu maszynowym jest duzo bardziej pracochtonne, gdyz
wymaga wygenerowania treningowego zestawu danych. Nalezy jednak podkresli¢, ze
podejscie z zastosowaniem nauczania maszynowego unikalnie zidentyfikowato trzy
mutacje. Oszacowane przez nas tempo mutacji u gupika jest jednym z najnizszych
wsrod kregowcow, cho¢ nie roézni si¢ znacznie od wartosci dla innych ryb
kostnoszkieletowych. W moim odczuciu wyniki przeprowadzonych przez nas badan, w
tym dyskusja na temat metodologicznych aspektow takich analiz, dobrze wpisuje si¢
w obecne zainteresowanie badaniem ewolucji tempa mutacji (Bergeron i in. 2023), oraz

pozwalaja dokladniej zrekonstruowac histori¢ demograficzna gupikow.

To, jak w genomie gromadza si¢ mutacje, a w szczegolnosci, z jaka efektywnoscia
na poszczegdlne warianty dziata dobor, zalezy w duzej mierze od tempa rekombinacji.
Wynika to z tzw. efektu Hilla-Robertsona, opisujacego sytuacje, w ktorych fizyczne

sprzgzenie pomigdzy dwoma allelami prowadzi do zmniejszonej efektywnos$ci dzialania
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doboru. W konsekwencji, efekt ten przewiduje, ze efektywna wielko$¢ populacji roznic si¢
bedzie znacznie migdzy fragmentami genomu charakteryzujacymi si¢ réznicami w tempie
rekombinacji (Comeron i i in. 2008). Skrajne pod tym wzgledem sa chromosomy plci,
gdzie jeden z chromosomow (zazwyczaj Y lub W) nie rekombinuje lub rekombinuje
w ograniczonym stopniu, a w konsekwencji ulega szybkiej degeneracji. Pomimo
wielokrotnej i niezaleznej ewolucji chromosomow ptci w wielu grupach taksonomicznych,
nie jest jasne, co determinuje tego typu procesy. Od wielu lat chromosomy plci gupika
stanowig modelowy system do badania ewolucji chromosoméw pici, poniewaz
chromosom Y tego gatunku wyewoluowat stosunkowo niedawno. Co prawda wczesniejsze
badania wykazaty niemal catkowite sprzgzenie z chromosomem plci wielu markerow, w
tym wigkszos$ci markeréw zwigzanych z charakterystycznym ubarwieniem samcéw, ale
sporadyczne wymiany tych markeréw z chromosomem X sugeruja, ze rekombinacja
pomiedzy X i Y jest caly czas mozliwa. Asocjacje pomiedzy tymi markerami a
chromosomem ptci moga natomiast sugerowaé antagonizm piciowy takich wariantow
genetycznych, a zrdznicowana presja selekcyjna ze strony drapieznikdéw w rdznych
populacjach gupikow mogta doprowadzi¢ do miedzypopulacyjnych roéznic w tempie
rekombinacji pomigdzy chromosomami ptci. Historyczne badania wspieraja te hipoteze,
sugerujac, ze supresja rekombinacji spowodowana moze by¢ wlasnie dziataniem doboru
antagonistycznego ptciowo. Badania te oparte byly wylgcznie na danych fenotypowych,
mialy szereg ograniczen oraz alternatywnych wyjasnien. W zwiazku z tym, uzyliSmy
wysokoprzepustowych metod do zbadania tysigcy markerow genetycznych
umieszczonych na chromosomie pici oraz na autosomach, zeby skonstruowa¢ mapy
genetyczne 1 oszacowaé tempo rekombinacji wzdluz chromosomow. Analizy
przeprowadzili$my dla czterech populacji — dwoch charakteryzujacych si¢ wysoka presja
ze strony drapieznikdw oraz dwdch o niskim stopniu drapieznictwa. W przeciwienstwie do
naszych oczekiwan, okazato si¢, ze wszystkie populacje majg bardzo podobne wzorce
rekombinacji: samce charakteryzuja si¢ brakiem rekombinacji W wigkszosci
genomu, a rekombinacja zachodzi u nich tylko w koncach chromosoméw dystalnych
w stosunku do lokalizacji centromerow, podczas gdy samice charakteryzuja si¢
stalym tempem rekombinacji wzdluz calych chromosoméw. Wzorzec ten jest
identyczny dla chromosomoéw pici, implikujac  jednocze$nie, ze chromosom Y
rekombinuje tylko na koncu przeciwnym do lokalizacji centromeru (tzw. region
PAR1). Granica PARL1 zlokalizowana jest w tym samym miejscu dla wszystkich czterech

populacji. Przypuszczenia o takim wzorcu rekombinacji wysnuwane byly wcze$niej,
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mi¢dzy innymi na podstawie zawartosci nukleotydow GC (Charlesworth i in. 2020).
Badania te nie uwzglednialy jednak potencjalnych zwiazkéw z preferencyjnym
wstawianiem elementow ruchomych w tych regionach. W zwigzku z tym powtdrzytem te
analizy, wylaczajac uprzednio adnotowane transpozony. Zidentyfikowatem rowniez
powtorzenia charakterystyczne dla centromerow, oraz potwierdzitem, ze znajdujg si¢ one
dystalnie w stosunku do koncow o wysokim tempie rekombinacji. Ponadto,
potwierdzilismy lokalizacje regionu najprawdopodobniej zawierajacego czynnik
determinujgcy pte¢ u gupikow, oraz wykryliSmy sporadyczne rekombinacje w
pozostalej czesci chromosomu Y (tzw. region PAR2). Takie sporadyczne rekombinacje
powoduja powstanie samcow z dwoma chromosomami X, natomiast nawet w tym
przypadku wzorzec rekombinacji determinowany byl fenotypowo. Sporadyczne
rekombinacje pomigdzy X 1 Y mogg tez thumaczy¢ trudnosci w znalezieniu wariantow w
pelni zwigzanych z plcig u tego gatunku. Z perspektywy genomicznej, dane te demonstruja
natomiast, ze pod wzgledem rekombinacji wyr6ézni¢ mozemy trzy regiony chromosomow:
konce zwigzane z centromerami, gdzie rekombinacja zachodzi sporadycznie u obu pfci;
srodek chromosomow, gdzie rekombinacja zachodzi tylko u samic; oraz konce dystalne w
stosunku do centromeréw, gdzie rekombinacja zachodzi u obu pici. Regiony te powinny
charakteryzowaé si¢ rdzng efektywna wielkoscig populacji 1 efektywnos$cig dziatania
doboru, a w konsekwencji charakteryzowac si¢ powinny ré6znym poziomem zmiennosci
genetycznej. Wstepne dane uzyskane przeze mnie z resekwencjonowania osobnikdéw
pochodzacych z naturalnych populacji potwierdzaja te oczekiwania. Wazng implikacja
tego typu odkrycia jest to, ze regiony te powinny by¢ rowniez traktowane osobno w
analizach zwigzanych z wykrywaniem dziatania doboru, w tym, w przysztych badaniach

doboru wynikajacego z presji pasozytow.

Naturalng kontynuacja zaprezentowanych powyzej badan bedzie przeprowadzenie
skanow w genomach gupikow, w kierunku zidentyfikowania genow zaangazowanych
w koewolucje z pasozytem. Populacje gupikow badane byty w ostatnim czasie pod katem
molekularnego podtoza powtarzalnej ewolucji (Whiting i in. 2021) czy zachowan stadnych
(Corral-Lopez i in. 2024). Geny kandydackie badane byly réwniez w kontekscie
koewolucji z przywrami monogenicznymi (Phillips i in. 2018). Nieznane sa mi jednak
ogolnogenomowe badania, ktore pokazatyby nie tylko jakie geny odpowiadajg na presje

ze strony pasozytow u tego gatunku, ale takze, jakie modele i wzorce ewolucji ksztaltuja
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te procesy ogolnogenomowo. Odpowiedz na takie pytania pozostaje jednym
Z najwickszych wyzwan biologii ewolucyjne;.

Podsumowujac, najwazniejsze wyniki mojego osiggni¢cia naukowego, stanowigcego
podstawe do ubiegania si¢ o stopien doktora habilitowanego to:

e Zlozenie genomu referencyjnego G. bullatarudis oraz zidentyfikowanie genow
zaangazowanych w procesy koewolucyjne u tego gatunku.

e Odkrycie znaczenia hybrydyzacji w ewolucji gatunkow z rodzaju
Gyrodactylus.

e Wykazanie znacznego stopnia koinfekcji w naturalnych populacjach gupika,
oraz opisanie eko-ewolucyjnych zalezno$ci mig¢dzy presja ze strony
drapieznikdéw a ewolucja zjadliwos$ci u pasozytow.

e Zidentyfikowanie genéw zaangazowanych w odpowiedZz przeciwko
pasozytom z rodzaju Gyrodactylus spp.

e Bezposrednie oszacowanie tempa mutacji oraz tempa rekombinacji u gupikow.

Pozostate osiggniecia naukowe

Opisanie historii demograficznej oraz jej potencjalnego wplywu na obecne

populacje nornicy rudej (Myodes glareolus) w Wielkiej Brytanii.

Obecnie rozmieszczenie wielu gatunkow w wysokich szerokosciach geograficznych
determinowane jest przez stosunkowo niedawng ekspansji tych gatunkow z refugiow
glacjalnych. Takie zmiany, podobnie jak w przypadku historii ludzi, odbywata si¢ cz¢sto
w wyniku wielu nastepujacych po sobie fal ekspansji. Procesy te ksztaltowa¢ moga obecne
wzorce zmienno$ci genetycznej, co przektada¢ si¢ moze na potencjal ewolucyjny czy
ryzyko ekstynkcji poszczegélnych populacji. W tym kontekscie, wraz z moimi
wspotpracownikami z Czeskiej Akademii Nauk, przeprowadziliSmy badania na
populacjach nornicy rudej (Myodes glareolus) z Wielkiej Brytania. Po pierwsze na
podstawie danych pochodzacych catych tranksryptoméw wykazaliSmy, ze nornice
pochodzace z pierwszej fali kolonizacji zastepowane sg przez osobniki pochodzace z
drugiej fali (Kotlik i in. 2018). Pomimo wyraznego stopnia admiksji w centralnej czesci
wyspy, proces zastgpowania jednej populacji przez druga wydaje si¢ mie¢ charakter
ogolnogenomowy. Kontynuujac te prace, przeanalizowalisSmy ogdlnogenomowej wzorce

zmiennos$ci, oraz ich asocjacje z czynnikami $rodowiskowymi, zeby wykry¢ lokalne
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adaptacje oraz podatnos$¢ populacji na potencjalne zmiany klimatyczne (Markova i in.
2023). W trakcie tych badan odkryliémy, ze peryferyjne populacje nornic pochodzace z
pierwszej fali migracji, znajduja si¢ na skraju swojego potencjatu adaptacyjnego i
wymaga¢ mogg doptywu adaptatywnej zmiennosci, zeby odpowiedz na przewidywanie
zmiany klimatyczne. Wyniki te zademonstrowaly Kkluczowe znaczenie zrozumienia
procesow demograficznych oraz réznic w skladzie genomowym, dla mozliwosci

przewidywania odpowiedzi ewolucyjnej w kontekscie przysztych zmian klimatycznych.

Wykazanie roli doboru plciowego w czyszczeniu obcigzenia mutacyjnego z

genomu rozkruszka hiacyntowego (Rhizoglyphus robini).

Ewolucja cech selekcjonowanych piciowo, takich jak poroze jeleni czy ogon pawia,
moze mie¢ istotne znaczenie dla ilosci i charakteru zmienno$ci genetycznej segregujacej
w populacjach. Aby przetestowaé przewidywania r6znych modeli ewolucyjnych z tym
zwigzanych, wykorzystali§my strategie wyewoluuj 1 zresekwencjonuj, wykorzystujac do
tego celu modelowy gatunek w laboratoryjnych badaniach nad doborem plciowym —
rozkruszka hiacyntowego (Rhizoglyphus robini). W pierwszej kolejnosci ztozylismy
genom referencyjny dla tego gatunku, a nastepnie przeanalizowali§my Wzorce zmiennosci
genetycznej w liniach selekcjonowanych na obecno$¢ (lub brak) cechy selekcjonowanej
ptciowo, ktora jest rozbudowana, ostro zakonczona trzecia para odndzy tego roztocza.
OdkryliSmy, ze linie selekcjonowane na t3 ceche charakteryzowaty si¢ obnizong
zmiennoscig genetyczng, w szczegOlno$ci w miejscach niesynonimowych, co w
konsekwencji przetozyto si¢ na mniejszg depresja inbredowa na poziomie fenotypowym
(Parrett i in. 2022). Wigkszos$¢ wariantow zréznicowanych pomigdzy kierunkami selekcji
charakteryzowata si¢ wlasciwosciami sugerujacymi ich szkodliwos$¢. Te szkodliwe i
zréznicowane warianty genetyczne rozsiane byty po caty genomie, demonstrujac, ze dobor
w kierunki cechy selekcjonowanej ptciowo moze utatwic czyszczenie genomu z obcigzenia

mutacyjnego.
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5. Informacja o wykazywaniu sie¢ istotna aktywno$cia naukowa albo artystyczna
realizowana w wigcej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury,
w szczegolnoS$ci zagranicznej.

Aktywnos¢ naukowa przed uzyskanie stopnia doktora

W 2006 r. rozpoczatem studia biologiczno-geograficzne prowadzone przez Instytut
Nauk o Srodowisku Uniwersytetu Jagiellonskiego w Krakowie. W trakcie studiow
pomagatem wolontaryjnie, a pozniej pracowatem w projektach z zakresu ekologii
ewolucyjnej 1 fizjologicznej prowadzonych przez dr. Marcina Czarnoteskiego i prof. Pawla
Koteje. Aktywno$¢ ta miata charakter techniczny, ale pozwolita mi pierwszy raz zetknaé
si¢ z prawdziwg praca badawcza. Drugim doswiadczeniem o podobnym znaczeniu dla
mojej dalszej aktywnosci naukowej byto uczestnictwo w kursie Ekologii Tropikalnej w
Wenezueli w roku 2010 — samodzielne zaplanowane i przeprowadzone badania w lesie
tropikalnym daty mi silny impuls i spowodowaty dalsze zainteresowanie nauka i pracg

badawcza.

W zwigzku z otwierajacymi si¢ w tamtym czasie nowymi mozliwo$ciami, W ramach
pracy magisterskiej postanowitem zaangazowac si¢ w badania z zakresu ekologii
molekularnej. Praca magisterska, powstata pod opiekg prof. Wiestawa Babika, dotyczyta
struktury i zmienno$ci genow MHC | u nornicy rudej (Myodes glareolus). W ramach tej
pracy odkrytem duza zmienno$¢ w liczbie kopii gendéw MHC klasy I, co umozliwito dalsze
wykorzystanie tego gatunku w badaniach nad ewolucja liczby kopii genow MHC. Wyniki
uzyskane w pracy magisterskiej weszty po6zniej w sktad wickszego projektu, ktory pokazat,
jak sktadanie transkryptomu de novo umozliwia charakteryzowanie szybko ewoluujacych

rodzin genow (Migalska i in. 2016).

Po obronie pracy magisterskiej w roku 2011, w tym samym zespole badawczym (grupa
prof. Wiestawa Babika) rozpoczatem studia doktoranckie. W trakcie tego okresu, moje
badania skupialy si¢ gltoéwnie na transkryptomowych analizach nornic rudych
pochodzacych z wielokierunkowego eksperymentu selekcyjnego. Aby takie badania byly
mozliwe do zrealizowania, w pierwszej kolejnosci oszacowatem doktadnos$¢ analiz
opisujgcych frekwencje alleli i Sredni poziom ekspresji gendw na podstawie zmieszanych
probek pochodzacych z kilku osobnikéw (Konczal i in. 2014). Nast¢pnie, uzywajac tej
metodologii, przeanalizowalem probki nornic, pochodzace =z czterech linii
eksperymentalnych selekcjonowanych na wysoka wydolnos¢ tlenowa podczas wysitku

I porownalem je z liniami kontrolnymi. Analizy obejmowaty probki pochodzace z watroby
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i serca wykazaty, ze poczatkowa odpowiedz na dobor na poziomie molekularnym odbywa
si¢ gtdéwnie na poziomie zmian ekspresji genéw (Konczal i in. 2015). Trzeci etap tego
projektu mial na celu dokonanie podobnego poréwnania dla czterech linii
eksperymentalnych, selekcjonowanych na zachowania drapieznicze. W tym wypadku
analizowatem probki pochodzace z watroby 1 mozgu nornic, co pozwolilo nam na
scharakteryzowanie wielogenowej architektury genetycznej tej cechy, oraz wskazanie
r6éznic we wzorcach odpowiedzi na dobor na poziomie molekularnym, w poréwnaniu z
liniami selekcjonowanymi na wysoka wydolno$¢ tlenowa (Konczal i in. 2016). Te trzy
czesci weszty w sktad mojej rozprawy doktorskiej, ktérag obronitem w 2015 roku. Praca
doktorska zostata wyr6zniona przez Prezesa Rady Ministrow, a dzigki opublikowanym w
tym czasie artykutom uzyskatem po6zniej stypendium START Fundacji na Rzecz Nauki

Polskiej.

Podczas studiow doktoranckich odbylem réowniez 5-miesigczny staz w Centrum
Regulacji Genomowej w Barcelonie, podczas ktérego zdobytem umiejetnosci z zakresu
sktadania genoméw 1 rozpoczatem prace nad genomem referencyjnym rozkruszka
hiacyntowego (Rhizoglyphus robinii) — laboratoryjnego modelu w badaniach nad doborem
plciowym. Zainteresowanie genetyka ewolucyjna, umiejetnosci z zakresu bioinformatyki
oraz wiedza dotyczaca dwoch modelowych gatunkow, pozwolita mi na dalszy rozwoj

mojej kariery naukoweyj.

Aktywnos¢ naukowa po uzyskaniu stopnia doktora

Po otrzymaniu stopnia doktora, zostalem zatrudniony w grupie prof. Fyodora
Kondraashova w Centrum Regulacji Genomowej w Barcelonie na staz podoktorski. W
trakcie tego stazu kontynuowalem moja pracg nad genomem rozkruszka hiacyntowego.
Zaangazowatem si¢ rowniez W skladanie genomu oraz analizy populacyjne biegusa
tyzkodziobego (Calidris pygmaea) — krytycznie zagrozonego wyginigciem gatunku
parasolowego dla catej wschodnioazjatyckiej strefy przelotow. Moja praca polegata na
bioinformatycznej analizie danych genomowych. W trakcie tych badan ztozyliSmy genom
referencyjny, ktory od tego czasu dostepny jest w publicznych bazach danych oraz
zrekonstruowali§my histori¢ demograficzng tego gatunku. Wyniki tych badan
prezentowane byty na wielu migdzynarodowych konferencjach (osobiscie przeze mnie lub
przez prof. F. Kondrashova), a manuskrypt podsumowujacy te badania czeka
na publikacje. Okres ten sprawil, ze nabylem szereg umiej¢tnosci z zakresu genomiki
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populacyjnej oraz zainteresowalem si¢ ewolucyjnymi procesami prowadzgcymi do

gromadzenia si¢ szkodliwych mutacji.

W niedlugim czasie od rozpoczgcia ww. stazu otrzymalem pierwszy grant
z Narodowego Centrum Nauki na projekt pt. ,,Hipoteza Czerwonej Krolowej a ewolucja
molekularna pasozytow — badania na przyktadzie gatunkéw z rodzaju Gyrodactylus”, oraz
zostalem zatrudniony na stanowisku adiunkta w Pracowni Biologii Ewolucyjnej
Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu. Grant ten byt wynikiem wcze$niejszej
wspotpracy z prof. Jackiem Radwanem, ktory w tamtym czasie prowadzil swoje badania
nad koewolucja pomigdzy gupikami (Poecilia reticulata) a pasozytami z rodzaju
Gyrodactylus. Brak podstawowej wiedzy na temat zmiennos$ci genetycznej pasozytow byt
jednym z gléwnych ograniczen takich przedsiewzie¢. W zwigzku z tym, postanowitem
przenie$¢ sie¢ na Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu i wypehi¢ tg luke w
wiedzy. Praca ta dotyczyta genomiki ewolucyjnej Gyrodactylus bullatarudis (Konczal i in.
2020b) oraz G. turnbulli (Konczal i in. 2021) a wyniki wykorzystane zostaty w dalszych
badaniach nad zaleznosciami pomig¢dzy ewolucja zachowan a wirulencjg pasozytow
(Walsman i in. 2022). Kontynuacja tych projektow byto zbadanie odpowiedzi
immunologicznej u gospodarzy zapasozyconych przywrami monogenicznymi (Konczal i
in. 2020a). Wyniki tych badan stanowig cze$¢ osiggnigcia naukowego, bedacego podstawa

do ubiegania si¢ o stopien doktora habilitowanego 1 szczegétlowo opisane sg w punkcie 4.

Na charakter interakcji z pasozytem wptyw ma tez historia demograficzna gospodarza,
w tym przeptyw genoéw pomigdzy lokalnymi populacjami oraz sposdb gromadzenia si¢
szkodliwych mutacji w populacji. W tym konteksécie prowadzitem badania w ramach
kolejnego grantu NCN, zatytutowanego ,,Genomiczne konsekwencje sztucznej introdukcji,
ekspansji i zamiany populacji u Trynidadzkich gupikow”. W ramach tego grantu
zatrudnitem doktorantke, ktorej prace bezposrednio nadzoruje. Na skutek pandemii
koronawirusa, pobdr prob w ramach tego projektu znacznie si¢ opdznit. Niemniej jednak,
w tym czasie udato nam si¢ wykorzysta¢ osobniki pochodzace z laboratorium, aby
oszacowac tempo mutacji tego gatunku (Burda i Konczal 2023). Innym czynnikiem, ktory
w duzym stopniu determinuje sposob gromadzenia si¢ zmienno$Ci genetycznej jest tempo
rekombinacji. W ramach stypendium Bekkera Narodowej Agencji Wymiany
Akademickiej, wigczytem si¢ w badania prof. Debory Charlesworth nad ewolucjg tempa
rekombinacji u gupikoéw (Charlesworth i in. 2024), a wyniki tych badan zaprezentowane

sg W pkt. 4.
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Poza badaniami nad gupikami i ich pasozytami, od czasu zatrudnienia na UAM,
zaangazowany bytem w szereg krajowych 1 miedzynarodowych projektow. Po pierwsze,
moje zainteresowanie procesami ksztattujacymi zmienno$¢ genetyczng, pozwolitlo mi
napisa¢ razem z dr hab. Krystyng Nadachowska-Brzyska i prof. Wiestawem Babikiem
artykut przegladowy na temat szacowania efektywnej wielkosci populacji w réznych
skalach czasowych (Nadachowska-Brzyska i in. 2022). Artykut ten spotkat si¢ z duzym
zainteresowaniem i jest juz szeroko cytowany w literaturze. Po drugie, w swojej dalszej
pracy naukowe] wykorzystywalem umiejetnosci bioinformatyczne i wiedz¢ na temat

gatunkow z ktoérymi pracowatem jeszcze podczas doktoratu.

Moje wczesniejsze badania nad nornicg rudg zaowocowaty wspolpraca z dr. Petrem
Kotlikiem z Czeskiej Akademii Nauk. Na podstawie danych z catych transkryptomow oraz
genomoéw, przeanalizowaliSmy pdznoplejstocenska histori¢ populacji nornic z Wielkiej
Brytanii oraz jej wptyw na potencjat ewolucyjny gatunku (Kotlik i in. 2018, Markova i in.
2023). Wyniki te opublikowalismy w prestizowych czasopismach Proceedings of the
Royal Society B oraz w Nature Communications. Podobnego typu analizy
przeprowadzitem na populacji nornic pochodzacych z Polski, gdzie, we wspotpracy z
naukowcami z Polskiej Akademii Nauk, pokazalismy jak struktura genomiczna populacji
ksztaltowana jest przez rozne fale postglacjalnej rekolonizacji (Niedziatkowska 1 in. 2023).
We wszystkich tych projektach odpowiedzialny bylem za bioinformatyczne analizy
transkryptomow/genomow, oraz pehilem role eksperta, pomagajac zinterpretowaé
obserwowane wzorce. W szczegolnosci odkrycia, ktorych dokonatem w ramach ostatniej
z tych prac, przyczynily si¢ do rozwoju i testowania interesujacych hipotez. Prace te
prowadzone sa przez prof. Jacka Radwana, w ramach jego grantu Maestro (NCN), gdzie
eksploruje On miedzy innymi zidentyfikowane przeze mnie geny kandydackie oraz ich
znaczenie w koewolucji i epidemiologii. Doradzam w tym grancie w zakresie genomiki
i genetyki populacyjnej. Podobng funkcje pelni¢ obecnie w grancie prof. Pawta Kotel,
ktory kontynuuje badania nad molekularnym podlozem ewolucji eksperymentalnej

prowadzone na nornicy rudej.

Moje doswiadczenie w zakresie genomiki ewolucyjnej i transkryptomiki wykorzystuje
réwniez w projektach dotyczacych roli doboru piciowego w ewolucji. Badania te
prowadzone sg na rozkruszku hiacyntowym. Przez kilka lat sktadatem genom referencyjny
tego gatunku, doradzatem rowniez w zakresie analiz genomicznych eksperymentu

ewolucyjnego, ktory prowadzony byt na rozkruszku hiacyntowym. Badania te ostatecznie
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pozwolity nam odkry¢, ze cechy selekcjonowane plciowo odzwierciedlajg
og6lnogenomoOowa zmienno$¢, a dzialajacy za ich posrednictwem dobor utatwia
czyszczenie genomoOw z obcigzenia mutacyjnego (Parrett i in. 2022). Odkrycie to spotkato
si¢ ze sporym zainteresowanie i opublikowane zostato jako artykut naukowy w Nature
Ecology and Evolution. Dodatkowo doradzatem w analizach transkryptomowych
prowadzonych na rozkruszku hiacyntowym, w tym, w eksperymencie eksplorujacym
skorelowang zmiane¢ ekspresji gendw u samic w odpowiedzi na selekcje cech samczych
(Joag i in. 2016), oraz w eksperymencie badajagcym zmiany ekspresji genow w zaleznosci
od temperatury i cechy selekcjonowanej ptciowo (Plesnar-Bielak i in. w recenzji). Obecnie
prowadzimy réwniez prace nad zrozumieniem genetycznego podtoza determinujacego
morf samca tego gatunku. Jestem promotorem pomocniczym doktoranta

odpowiedzialnego za ten projekt.

W ostatnim czasie zaangazowatem si¢ rowniez W badania prowadzone przez prof.
Anne¢ Skoracka (UAM) wraz z wspotpracownikami. Wspoélnie zaczeliSmy eksplorowaé
molekularne podloze odpowiedzi na doboér u szpecieli z gatunku Aceria tosichella,
bedacych szkodnikami pszenicy. W wyniku tej wspotpracy zostatem promotorem
pomocniczym doktorantki, ktéra obronita swoj doktorat w 2022 roku. Efektem tej
wspolpracy jest odkrycie, ze ewolucja w oscylujacym $rodowisku roslin zywicielskich
doprowadzita do poszerzenia niszy ekologicznej tego roslinozernego roztocza (Skoracka
i in. 2022), a kolejny artykut opisujacy odkrycia zwigzane z molekularnym podtozem takiej
ewolucji jest w przygotowaniu (Konczal i in. w przygotowaniu). Ponadto, obecnie moje
badania skupiam na estymacjach obcigzenia mutacyjnego z danych genomowych oraz
potaczeniu tych wynikéw z historig ewolucyjng gatunkow. Badania te prowadzone sg
na wielkoskalowych danych uzyskanych z genoméw gupikéw, jak i na innych gatunkach
w ramach wspotpracy z kilkoma osrodkami. Mam nadzieje, ze aktywnos¢ naukowa

pozwoli mi dalej rozwijaé si¢ w tym kierunku badan.
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6. Informacja o osiagnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz
popularyzujacych nauke lub sztuke.

Osiggniecia dydaktyczne

W 2016 roku zostalem zatrudniony na stanowisku naukowo-dydaktycznym na
Uniwersytecie im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, przy czym w latach 2016 — 2019 oraz
2022 — 2023 bytem zwolniony z obowigzkoéw dydaktycznych w zwigzku z realizacja grantu
z Narodowego Centrum Nauki oraz stypendium Bekkera Narodowej Agencji Wymiany
Akademickiej. Od momentu zatrudnienia, oOpracowalem Iub uczestniczylem w
opracowaniu sylabuséw do nast¢pujacych kursow:

- Conservation genetics

- New technologies in evolutionary and conservation biology
- Mechanizmy ewolucji

- Genetyka ewolucyjna i populacyjna

Ponadto prowadzitem lub wspotprowadzitem zajecia z nastepujacych kursow:
- Conservation genetics (wyktady i ¢wiczenia dla studentow zagranicznych)

- New technologies in evolutionary and conservation biology (wyktady i ¢wiczenia
dla studentow zagranicznych oraz studentow biotechnologit)

- Mechanizmy ewolucji 1 zmienno$¢ cztowieka (wyktady 1 ¢wiczenia dla studentow
kierunku biologia i zdrowie czlowieka)

- Medycyna ewolucyjna (wyktady i1 ¢wiczenia dla studentow kierunkow biologia,
biologia i zdrowie cztowieka, bioinformatyka)

- Genetyka ewolucyjna i populacyjna (wyktady 1 ¢wiczenia dla studentéw kierunku
bioinformatyka)

- Srodowisko LINUX i jezyki skryptowe (¢wiczenia dla studentéw kierunku biologia
1 zdrowie cztowieka)

- Podstawy teorii ewolucji (wyktady dla studentéw kierunku Liberal Arts and
Sciences, prowadzonego na Wydziale Historii UAM)

23



Zorganizowalem i  poprowadzitem kurs z  podstawowych  zagadnien
bioinformatycznych dla doktorantow UAM, oraz, na zaproszenie organizatorow ,,23rd
European Meeting of PhD Students in Evolutionary Biology, EMPSEB23”, poprowadzitem

warsztaty pt. ,,Linux for genomics — tips and tricks”.

W trakcie mojej dziatalnosci dydaktycznej wypromowatem trzech licencjuszy oraz
jednego magistranta. Bylem roéwniez promotorem pomocniczym w jednym przewodzie
doktorskim obronionym w 2022 roku. Obecnie opickuje si¢ jednym licencjuszem i jestem
promotorem pomocniczym dwoch doktorantéw. Recenzowatem jedng prace magisterskg

oraz jedng prace licencjacka.
Prace doktorskie w ktorych petnitem funkcje promotora pomocniczego:

1. Alicja Laska, 2023, Kompromisy ewolucyjne w kontekscie specjalizacji i dyspersji

u roslinozernych roztoczy.
Prace magisterskie napisane pod moja opieka:

1. Kacper Dudczak, 2023, Genomiczna odpowiedZz na selekcje w kierunku formy

samca u heteromorficznych roztoczy z gatunku Rhizoglyphus robini.
Prace licencjackie napisane pod moja opieka:

1. Szymon Btaszczyk, 2021, Identyfikacja sekwencji pochodzacych od bakterii
Borrelia afzelii w genomach gryzoni.

2. Hubert Chojnacki, 2021, Wptyw insercji transpozonowych na zapasozycenie u
Poecilia reticulata

3. Kacper Dudczak, 2021, Identyfikacja i charakterystyka zrodet zanieczyszczen w
ogbélnogenomowym sekwencjonowaniu pasozytow z gatunku Gyrodactylus

bullatarudis.

Osiggniecia organizacyjne

W roku 2018, dzigki mojej inicjatywie, odbyta si¢ na Wydziale Biologii UAM
Migdzynarodowa  Letnia  Szkota  Biologii ~ Molekularnej i Teoretycznej

(https://molbioschool.org), organizowana corocznie w roéznych europejskich krajach.

W ramach tego wydarzenia okoto 200 uczestnikéw z kilkunastu krajow, w tym naukowcy

z wiodacych $wiatowych uczelni oraz wybitni licealisci, przez 3 tygodnie realizowali
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projekty badawcze. Osobiscie bytem osobg koordynujgcg wszystkie dzialania ze strony

UAM oraz odpowiadatem za kontakt pomiedzy organizatorami szkoty a uczelnig.

Ponadto, wielokrotnie organizowalem kilkudniowe wyjazdy majace charakter
nieformalnych warsztatow naukowych, w ktorych uczestniczyli biolodzy ewolucyjni

z Polskich i zagranicznych jednostek badawczych.

Od poczatku mojego zatrudnienia na stanowisku adiunkta odpowiedzialny jestem
réwniez za rozwdj 1 administrowanie zasobami obliczeniowymi Pracowni Biologii

Ewolucyjnej. Administruj¢ tez strong internetowa jednostki.

Popularyzacja nauki

Na zaproszenie organizatorow Dnia Darwina w 2022 roku wyglosilem
popularnonaukowy wyktad pt. ,,Czy czeka nas zycie w planetarnym szpitalu — perspektywa
ewolucyjna”, ktérego zapis jest ogolnodostepny online

(https://www.youtube.com/watch?v=vfopK6zbgKY). W ramach tego wydarzenia

udzielitem roéwniez wywiadu radiowego. Podczas Dni Akademickich organizowanych
w 2024 roku, wygtositem popularnonaukowy wyktad skierowany do licealistow pt. ,,Genom

jako zrodto informacji o historii ludzi 1 innych gatunkow”.

Dodatkowo, jestem autorem popularnonaukowego tekstu opublikowanego na tamach
Forum Akademickiego (2016) pt. ,,Nornica ruda — od szkodnika do superbohatera”, gdzie
opisuje¢ jak badania nad tym gryzoniem mogg przyczyni¢ si¢ do lepszego zrozumienia
procesoOw ewolucyjnych. Wczesniej, w polskojezycznym czasopismie Polskiego
Towarzystwa Przyrodnikow im. Kopernika Kosmos opublikowatem artykut pt. ,,Genomika
adaptacji”, gdzie staram si¢ zapoznaé¢ czytelnikow z podstawowymi zagadnieniami z tego
zakresu. Ponadto udzielalem krotkich wywiadow Polskiej Agencji Prasowej na temat
ewolucji w laboratorium

(https://naukawpolsce.pl/aktualnosci/news%2C414160%2Cewolucja-w-laboratorium.html)

oraz autorowi portalu totylkoteoria.pl na temat najwigkszych osiagni¢¢ Dbiologii

(https://www.totylkoteoria.pl/sukcesy-biologia-osiagniecia-biologii/).
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7. Oprocz kwestii wymienionych w pkt. 1-6, wnioskodawca moze podaé¢ inne
informacje, wazne z jego punktu widzenia, dotyczace jego kariery zawodowej.

Nagrody, wyrdznienia i stypendia
2015 — wyrdznienie pracy doktorskiej, Uniwersytet Jagiellonski, Krakow
2016 — Nagroda Prezesa Rady Ministrow za wyrdzniajacg si¢ rozprawe doktorska

2017 — stypendium START (z wyrdznieniem) Fundacji na rzecz Nauki Polskiej,
Warszawa

2021 - stypendium dla wybitnego mtodego naukowca, Ministerstwo Edukacji i Nauki,
Warszawa

2022 - Nagroda Indywidualna Il stopnia Rektora Uniwersytetu im. Adama
Mickiewicza, Poznan

2022 — stypendium Bekkera Narodowej Agencji Wymiany Akademickiej, Warszawa

2023 - Nagroda Zespotowa | stopnia Rektora Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza,
Poznan

Dokument
podpisany przez
Mateusz Konczal
Data: 2024.03.06
10:22:37 CET

(podpis wnioskodawcy)
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