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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr Katarzyny Burdy pt.
Uwarunkowania obcigzenia genetycznego w dzikich populacjach gupikow
Poecilia reticulata

Formalna charakterystyka rozprawy doktorskiej

Rozprawa doktorska mgr Katarzyny Burdy zostata przygotowana w Pracowni Biologii Ewolucyjnej
Wydziatu Biologii Uniwersytetu im. A. Mickiewicza w Poznaniu, pod kierunkiem profesora Jacka
Radwana oraz dr hab. Mateusza Konczala, ktory petnit role promotora pomocniczego. Rozprawa
sktada sie z dwdch rozdziatéw, z ktdrych pierwszy zostat opublikowany w czasopismie Molecular
Ecology Resources, a drugi jest maszynopisem w formacie artykutu naukowego. Oba rozdziaty sg
napisane w jezyku angielskim, a ich tematyka jest zgodna z tytutem pracy. Rozdziaty poprzedzone s3
streszczeniem w jezyku polskim i angielskim oraz krétkim wstepem, zawierajgcym zwiezte
wprowadzenie do tematyki badan oraz opis celdw pracy. Pierwszy rozdziat poréwnuje dwie metody
szacowania tempa mutacji i wykorzystuje je do oszacowania tempa mutacji u gupikéw. Drugi rozdziat
analizuje obcigzenie genetyczne w dzikich populacjach gupika z Trynidadu i Tobago w celu
przetestowania hipotezy dotyczacej zwigzku obcigzenia genetycznego z inwazyjnoscig populacji po
sztucznej translokacji. Rozprawa jest zakoriczona zwieztym opisem najwazniejszych wnioskow.

Pierwszy rozdziat ma dwdch autoréw: Doktorantke oraz jej promotora pomocniczego, dr hab.
Mateusza Konczala, natomiast drugi rozdziat, oprécz Doktorantki, ma szesciu wspoétautorow.
Doktorantka deklaruje, ze jej rola w powstaniu pierwszego rozdziatu polegata na zaprojektowaniu
badan (wraz z dr hab. Konczalem), izolacji DNA, wykonaniu wiekszosci analiz bioinformatycznych
oraz przygotowaniu maszynopisu i jego rewizji (przy udziale dr hab. Konczala). Rola Doktorantki w
powstaniu drugiego rozdziatu polegata na zaprojektowaniu badan (wraz z prof. Radwanem i dr hab.
Konczalem), udziale w zebraniu préb, izolacji DNA, wykonaniu wiekszosci analiz bioinformatycznych,
wykonaniu analiz statystycznych (wraz z prof. Radwanem), oraz przygotowaniu maszynopisu i jego
rewizji (przy udziale dr hab. Konczala i prof. Radwana). Deklaracje pozostatych czterech
wspotautordow drugiego rozdziatu wskazuja, ze ich udziat w powstaniu tej pracy miat charakter
pomocniczy. Zatem mgr Burda petnita wiodaca role w powstaniu obu prac.

Struktura rozprawy

Rozdziaty rozprawy zostaty zaprezentowane w logicznej kolejnosci: rozdziat opracowujgcy nowg
metodyke szacowania tempa mutacji poprzedza rozdziat, ktéry wykorzystuje oszacowane tempo
mutacji u gupikdw do badania czynnikéw wptywajacych na stopien obcigzenia genetycznego w
dzikich populacjach tego gatunku. Rozdziaty te sg poprzedzone streszczeniem w jezyku polskim i
angielskim oraz wstepem, stanowigcym zwiezte wprowadzenie do tematyki rozprawy. Wstep jest
niewiele dtuzszy od streszczenia, ktére ma nieco ponad dwie strony (w jezyku polskim). Streszczenie
dobrze podsumowuje zawartos¢ pracy, jednak miejscami zawiera zbyt wiele szczegotéw, np. w opisie
metodyki drugiego rozdziatu. Wstep zawiera wszystkie oczekiwane elementy i w jasny sposdb
przedstawia zagadnienia badane w obu rozdziatach, mozna go byto jednak rozbudowa¢, dodajac
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podsumowanie wynikdéw najwazniejszych dotychczasowych prac dotyczacych wptywu czynnikéw
demograficznych na obcigzenie genetyczne. Wstep zawiera imponujaca liczbe cytowanych artykutéw
w stosunku do swojej dtugosci.

W ostatniej czesci wstepu zostaty przedstawione zadania badawcze, ktdre sg wiasciwie
sformutowane i dobrze odzwierciedlajg wykonane prace. Zadania te (objectives) zostaty
przedstawione jako cele pracy (aims). Ma to sens w przypadku pierwszego rozdziatu, skupiajgcego
sie na opracowaniu nowej metodyki badawczej, natomiast celem drugiego rozdziatu byto
przetestowanie konkretnych hipotez, co zostato prawidtowo przedstawione we wstepie to tego
rozdziatu.

Dwa gtéwne rozdziaty rozprawy majg prawidtowa strukture i zawierajg wszystkie oczekiwane
elementy. Pierwszy z nich jest opublikowanym artykutem, za$ drugi maszynopisem artykutu w
postaci gotowej do wystania do recenzji w czasopismie naukowym. Ostatnia cze$¢ rozprawy zawiera
podsumowanie wnioskéw z tych dwdch prac.

Rozprawa nie zawiera generalnej dyskusji podsumowujgcej wyniki uzyskane w przedstawionych
rozdziatach. Nie jest to wymagany element rozprawy, jednak umozliwitby on pokazanie, w jaki
sposdb dwa rozdziaty rozprawy komponujg sie w catosé. Oba rozdziaty tgczy ogdlny temat badan
(mutacje) oraz ten sam gatunek modelowy; dodatkowo, drugi rozdziat wykorzystuje tempo mutacji
oszacowane w pierwszym. Mimo to, spéjnosc tematyczna tych rozdziatéw nie jest oczywista,
dlatego synteza wynikdw bytaby przydatna. Rozprawa zawiera jednak wszystkie niezbedne elementy
i jej struktura jest prawidtowa.

Merytoryczna ocena rozprawy doktorskiej

Znaczenie podjetej tematyki badan

Rozprawa doktorska mgr Katarzyny Burdy dotyczy (1) metodyki szacowania tempa mutacji w oparciu
o sekwencje catych genomoéw oraz (2) czynnikéw demograficznych wptywajgcych na gromadzenie sie
szkodliwych wariantéw genetycznych w pulach genowych populacji. Oba zagadnienia majg wazne
znaczenie w biologii ewolucyjnej. Znajomosé tempa mutacji jest niezbedna dla prawidtowego
odtworzenia historii demograficznej gatunkdédw w oparciu o dane genetyczne oraz do oceny
efektywnosci doboru naturalnego. Tempo mutacji oszacowane dla gupika w pierwszym rozdziale
rozprawy okazato sie by¢ jednym z najnizszych wsréd kregowcdw. Przyczyny zréznicowania tempa
mutacji miedzy taksonami nie sg dobrze poznane, wiec dostarczanie nowych danych jest waznym
wktadem w rozwdj wiedzy na ten temat. Z tej samej przyczyny doskonalenie metodyki szacowania
tempa mutacji jest bardzo wazne dla sprawnego i poprawnego generowania tych danych dla
kolejnych gatunkow.

Poznanie czynnikdw wptywajgcych na stopien obcigzenia genetycznego populacji (czyli
nagromadzenia szkodliwych wariantéw, ktére moze mie¢ negatywny wptyw na dostosowanie
obecnego pokolenia i/lub przysztych pokolen) jest wazne zaréwno dla lepszego zrozumienia
procesow ewolucyjnych w populacjach, jak tez w praktyce ochrony gatunkowej. Procesy
demograficzne, takie jak gwattowny spadek liczebnosci populacji, ekspansja geograficzna, czy
przeptyw gendw miedzy odrebnymi liniami ewolucyjnymi mogg w znaczgcym stopniu wptyngé na
stopien obcigzenia genetycznego. Wiedza na ten temat jest jednak ograniczona, miedzy innymi
dlatego, ze dotychczasowe badania obcigzenia genetycznego dotyczyty gtéwnie gatunkéw
zagrozonych wyginieciem, charakteryzujgcych sie niska liczebnoscig populacji. Z tego wzgledu wptyw
czynnikéw demograficznych na obcigzenie genetyczne nie mdgt byé w petni zbadany. Praca
przedstawiona w drugim rozdziale umozliwita wypetnienie luki w wiedzy na ten temat.



Podsumowujgc, rozprawa w znacznym stopniu przyczynifa sie do rozwoju wiedzy na temat tempa
mutacji u kregowcdw i czynnikdw wptywajacych na tempo gromadzenia sie szkodliwych mutacji w
pulach genowych.

Cele badawcze rozprawy

Omawiana rozprawa doktorska miata dwa gtéwne cele (1) poréwnanie skutecznosci dwdoch metod
bezposredniego szacowania tempa mutacji w oparciu o sekwencje genomow rodzicéw i dzieci, oraz
wykorzystanie tych metod do oszacowania tempa mutacji u gupika; (2) przetestowanie hipotez
dotyczacych wptywu czynnikdw demograficznych na stopien obcigzenia genetycznego, przy uzyciu
gupika jako organizmu modelowego. Oba cele zostaty w petni osiggniete poprzez realizacje starannie
zaplanowanych badan.

Metodyka badan

Metodyka badan w tej rozprawie doktorskiej miata cztery gtéwne komponenty: (1)
resekwencjonowanie genomow, (2) analizy bioinformatyczne, (3) zastosowanie algorytméw uczenia
maszynowego oraz (4) analizy danych w oparciu o teorie genetyki populaciji.

Probki analizowane w pierwszej pracy pochodzity z laboratoryjnej hodowli gupikéw wywodzacej sie
od dziko-zyjacej populacji z Trynidadu. Z kolei w drugiej pracy analizowane byty prébki z dziko-
zyjacych populacji z Trynidadu i Tobago. Resekwencjonowanie genomdéw badanych osobnikéw
zostato wykonane przy uzyciu lllumina NovaSeq6000, co jest czestym wyborem ze wzgledu na dobrg
jakosc¢ uzyskanych danych. W tym kontekscie jest niejasne, dlaczego sekwencje genomoéw uzyskane
dla réznych osobnikéw w drugim rozdziale rozprawy réznig sie miedzy sobg wielokrotnie $rednig
gtebokoscig sekwencjonowania genomu (miedzy 9x a 36x). Wedtug opisu metodyki Swiezo pobrane
probki zostaty umieszczone w etanolu, wiec nie ma powodu, aby znacznie rdznity sie one jakoscia, a
stezenie DNA prawdopodobnie zostata wyréwnane dla wszystkich prébek przed przygotowaniem
bibliotek. Tak duze rdznice sg zatem zaskakujgce i nie zostaty wyjasnione w rozprawie. Jest to o tyle
wazne, ze gtebokosé sekwencjonowania moze miec¢ wptyw na liczbe wariantéw genetycznych
wykrytych w poszczegdlnych prébkach, a zatem réwniez na oszacowanie obcigzenia genetycznego
poszczegdlnych populacji.

Uzyskane sekwencje zostaty poddane analizom odpowiednim dla tematyki kazdego z rozdziatéw.
Metody analityczne zostaty wtasciwie dobrane do celdw pracy, a uzyskane wyniki zostaty
szczegdtowo opisane w obu rozdziatach. Mam tylko jedng uwage odnosnie metody szacowania
efektywnej wielkosci populacji stosowanej w rozdziale 2. Ne obliczane jest na podstawie wzoru:

Ne = /4. Poniewaz warto$¢ [ jest taka sama dla wszystkich badanych populacji, w praktyce praca
ta ocenia zaleznos¢ obcigzenia genetycznego od neutralnej zmiennosci genetycznej tych populacji.

Oba rozdziaty rozprawy zawierajg obszerny materiat, a wykonanie opisywanych analiz wymagato
dobrej znajomosci metod bioinformatycznych oraz — w rozdziale drugim — dobrej znajomosci
teoretycznych podstaw genetyki populacji.

Whioski z przeprowadzonych badan

Pierwszy rozdziat rozprawy zaprezentowat poréwnanie dwdéch metod bezposredniego szacowania
tempa mutacji. Metoda oparta na uczeniu maszynowym umozliwita wykrycie wiekszej liczby mutacji,
jednak okazata sie bardziej pracochtonna. Wedtug informacji zawartej w abstrakcie rozdziatu,
metoda oparta na uczeniu maszynowym miata wiekszg proporcje zaréwno fatszywie pozytywnych,
jak i fatszywie negatywnych wynikéw. Natomiast we wnioskach przedstawionych na kornicu rozprawy
zawarta jest informacja, ze tylko standardowa metoda filtrowania generuje fatszywie negatywne
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wyniki, jest to zatem pewna niescistos¢. Metoda wspierana uczeniem maszynowym odnalazta wiecej
prawdziwych mutacji de novo, zatem powinna by¢ preferowana w przypadkach, gdy wazne jest
bardzo precyzyjne oszacowanie tempa mutacji.

Analizy przeprowadzone w drugim rozdziale pozwolity na stwierdzenie, ze ekspansja przesiedlonej
populacji nie byta zwigzana z jej zwiekszonym obcigzeniem genetycznym, by¢ moze ze wzgledu na
mieszanie sie z lokalnymi populacjami. Nie znaleziono réwniez dowoddw na oczyszczanie puli
genowej tej populacji z silnie szkodliwych wariantéw, co zaprzeczyto hipotezie, ze ten proces jest
odpowiedzialny za sukces inwazyjnych populacji. Nie stwierdzono korelacji pomiedzy efektywnga
wielkoscig populacji a obcigzeniem genetycznym, co pokazuje, ze neutralna zmiennos¢ genetyczna
nie jest dobrym wskaznikiem obcigzenia genetycznego. Ten ostatni wniosek ma wazne znaczenie
praktyczne, poniewaz czesto zaktada sie, ze neutralna zmiennos¢ genetyczna populacji stanowi
dobry wskaznik jej zywotnosci (viability).

Nalezy podkresli¢, ze wnioski wyciggniete z przeprowadzonych badan majg znaczenie wykraczajgce
poza charakterystyke parametrow genetycznych dla badanego gatunku i jego populacji, takich jak
tempo mutacji, efektywna wielko$é populacji i stopien obcigzenia genetycznego.

Mozliwosci dalszych badan w oparciu o uzyskane wyniki

Rozprawa nie przedstawia mozliwosci dalszych badan, natomiast w naturalny sposdb wynika z niej
kilka dalszych zagadnien, np. przyczyny wyjgtkowo niskiego tempa mutacji u ryb
kostnoszkieletowych, zaleznos¢ miedzy tempem mutacji a stopniem obcigzenia genetycznego
gatunkdw, skuteczne metody redukcji obcigzenia genetycznego u gatunkdéw zagrozonych
wyginieciem. Mimo ze ten element rozprawy nie jest wymagany, umozliwitby on pokazanie, ze
Doktorantka rozumie implikacje swoich badan dla dziedziny, ktdrg sie zajmuje.

Podsumowanie

Wyniki badan opisane w przedstawionej rozprawie doktorskiej stanowig istotny wktad w wiedze na
temat czynnikéw demograficznych ksztattujgcych stopien obcigzenia genetycznego w naturalnych
populacjach oraz w metodyke bezposredniego szacowania tempa mutacji. Badania opisane w dwdch
rozdziatach rozprawy zostaty dobrze zaplanowane i poprawnie przeprowadzone. Oba rozdziaty
zostaty starannie przygotowane, a jeden z nich zostat opublikowany w czasopismie naukowym o
bardzo dobrej reputacji. Oba rozdziaty majg bardzo wysokg warto$¢ naukowg, natomiast stabszym
elementem rozprawy sg jej pozostate elementy, takie jak ogdlny wstep, opis celdéw pracy i ogdlne
whioski.

Whniosek koncowy

W mojej ocenie rozprawa doktorska mgr Katarzyny Burdy 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.).
Whioskuje do Rady Naukowej Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w
Poznaniu o dopuszczenie mgr Katarzyny Burdy do dalszych etapéw postepowania o nadanie stopnia
doktora.
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