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Uwagi formalne

Dysertacja ma charakter oryginalnej pracy twoérczej z klasycznym ukladem
rozdziatéw. O oryginalnosci pracy swiadczy prawidtowo sformutowany cel, zakres i hipoteza
badawcza. Praca liczy tacznie 165 stron, z ktérych 40% stanowig Wyniki i Dyskusja. Autorka
wspomagata si¢ 115 pozycjami literatury i wieloma innymi zrodtami, a uzyskane wyniki
pozwolily jej na wyciagniecie dziewieciu wnioskow.
Wyniki sg bardzo obszernie udokumentowane takze w postaci 41 rycin i 31 tabel nie liczac
kilku dodatkowych zatacznikow i rysunkéw umieszczonych w Aneksie.
Zaskakuje brak streszczenia w jezyku polskim. Zdziwienie wywotuje duza liczba bledéw
edytorskich, polegajaca na taczeniu sagsiadujacych wyrazéw. Przypuszczam, ze nie jest to
efekt zaniedbania Autorki lecz jaki$ defekt wersji oprogramowania przy tworzeniu pliku pdf.
Nawet jednak w takim przypadku, przeoczenie tak duzej liczby bledow edytorskich po
wydruku przed przekazaniem pracy do recenzji stanowi pewne curiosum, z ktorym nie
spotkatem sie nigdy. Niech tego wyrazem bedzie najdtuzszy w catej dysertacji, wystepujacy
na stronie 123 wyraz liczacy 39 liter, czyli ,,mozliwiewszystkienajstarszeosobniki”.
Tresci zawarte w pracy sg podane w sposob kompetentny, uporzadkowany i przejrzysty.

Praca napisana jest jezykiem naukowym, w bardzo dobrym stylu.

Ogolna charakterystyka

Cel pracy jest sformutowany krotko i1 jasno — Autorka zamierza okresli¢ zmiennosé
fenotypowa 1 genetyczng populacji psow rasy polski spaniel mysliwski oraz zidentyfikowaé
nosicieli alleli wybranych genow, ktore wywotuja choroby genetyczne. Uwazam, ze w celu
brakuje informacji o jakie geny chodzi, czyli o geny warunkujace wybrane choroby
genetyczne psow tej rasy.

Zakres badan jest bardzo szeroki i zapowiada ogromny naklad pracy wniesiony w
realizacje dysertacji. Wynikajacy z brzmienia samego tytulu zakres jest bowiem
uszczegotowiony i obejmuje zaréwno analize cech fenotypowych polskiego spaniela
mysliwskiego, analize spokrewnienia oparta o powigzania rodowodowe, analiz¢ zmiennosci
markeréw STR 1 mtDNA, a takze identyfikacje genotypéw w obrebie 4 loci, zawierajacych

znane z literatury mutacje sprawcze 4 defektow genetycznych wystepujacych u réznych ras
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psow, w tym u spanieli. Praca jest obszerna i wielowatkowa. W dos$¢ popularnym w ostatniej
dekadzie typie dysertacji w postaci cyklu kilku prac, oceniana dysertacja ujawnia
niezaprzeczalng zalete swojej formy, gdyz pokazuje jej kompleksowe podejscie do problemu i
poprzez jedng zwarta forme monografii ulatwia ocene stopnia wnikliwosci naukowej Autorki.

Liczba badanych osobnikow jest wystarczajaca do wyprowadzenia statystycznie
wiarygodnych wynikéw 1 przekonywujacych konkluzji, o co Autorka wyraznie zadbata nie
tylko z powodu zachowania rygorow analizy statystycznej, ale nade wszystko z powodu
pragnienia dochowania zalecen i kryteriow FIS, wymaganych w procesie uznawania rasy jako
pelnoprawnej nowej, migdzynarodowo uznanej rasy psow.

W trakcie czytania pracy odnosi si¢ bardzo przyjemne wrazenie, ze oto udato si¢
Autorce wykona¢ prace, w ktorej adekwatne metody badawcze zostaly wprzegniete w
realizacje nie tylko naukowego celu pracy, celu ukierunkowanego dodatkowo na dzialania
prowadzace do uznania nowej polskiej rasy psow. Zakladajac, ze uda si¢ polskiemu
spanielowi mysliwskiemu przejs¢ z sukcesem proces formalnego zatwierdzenia jako nowej
rasy, a wyniki pracy nie pozostawiaja w tym zakresie watpliwosci, przyznaé trzeba, ze
oceniana praca bedzie mie¢ trwaly charakter o duzym stopniu uzytecznosci. Przy tej okazji
nie sposéb nie zauwazy¢ oczywistych zaslug promotora — Pani dr hab. Joanny
Gruszezynskiej, ktorej wezesniejsze prace i dokonania musiaty wywrze¢ bardzo pozytywne
pietno na obecnie ocenianej pracy, tak w zakresie wyboru tematu pracy, jej zakresu jak i
wysokiej jakosci wynikéw, 1 jak przypuszczam pozytywnego emocjonalnego stosunku do
przedmiotu badan. Ten emocjonalny efekt pracy pojawia si¢ juz na samym poczatku
dysertacji, z ktorego dowiadujemy si¢ o zaslugach dr Andrzeja Krzywinskiego, ktory jest
znany jako osoba o wielkiej pasji dla zwierzat dzikich, a ktory sprowadzit polskiego spaniela
mysliwskiego z dawnych kreséw polskich do Polski i tym sposobem umozliwil jej dalszy
rozw0j oraz wszechstronng analize naukowa, udokumentowang na kartach ocenianej pracy.
Zaznaczy¢ nalezy koniecznie inicjatywe dr Katarzyny Fiszdon, ktéra znalazta w osobie dr
hab. Joanny Gruszczynskiej partnera do inicjacji badan naukowych nad PSM. Ta
koincydencja pasji wielu osob, jak przypuszczam, byla fundamentem postanowienia aby
ocali¢ te ras¢ od zapomnienia, ale takze doprowadzi¢ do jej profesjonalnego opisu naukowego
i to w celu oficjalnego jej uznania przez FIS. To wtasnie ten element stanowi o unikalnosci
ocenianej dysertacji, ale takze o pigknej i rzadkiej motywacji etycznej do pracy naukowe;j

jako takie;j.



Uwagi szczegolowe

Tytul

Przypuszczalnie sformulowanie tytutu dla tak ztozonej i wielowatkowej pracy nie bylo
tatwe. W tytule Autorka dos¢ adekwatnie i kompromisowo oddaje ztozong tres¢ pracy. Tytul
jednak nie zapowiada istotnego watku pracy, czyli badania nosicielstwa mutacji sprawczych 4
defektéw genetycznych. Przy zalozeniu, ze tytul powinien precyzyjnie informowac o tresci
calej pracy, moglby on brzmie¢: ,,Analiza zmiennosci fenotypowej i genetycznej oraz
identyfikacja nosicielstwa mutacji warunkujacych cztery defekty genetyczne u polskiego

spaniela mysliwskiego.”

Streszczenie

Streszczenie w jezyku angielskim jest bardzo obszerne i wyczerpujaco przedstawia
gléwne wyniki pracy. Dziwi natomiast brak streszczenia w jezyku polskim, skoro praca jest w
jezyku polskim. Jesli jest to zgodne z wymaganiami obowigzujacymi na SGGW to uwaga ta
nie ma charakteru krytycznego, lecz jedynie pewnego zaskoczenia. Mozna bowiem wyobrazi¢
sobie przypadki osob, ktore nie wiladajg jezykiem angielskim, i ktore bylyby pozbawione
mozliwosci zapoznania si¢ tylko ze streszczeniem, lub inaczej - bylyby skazane na
przeczytanie calej pracy lub ostatecznie na samodzielne przetlumaczenie streszczenia na

jezyk polski.

Spis tresci

Spis tresci jest szczegdlowy 1 podzielony na szereg podrozdziatéw. Istnienie
podrozdzialéw jest korzystne z tego powodu, ze jego hierarchiczna struktura umozliwia
unikanie powtdrzen i sprzyja precyzji sformutowan. Nie zawsze Autorce udato si¢ te ceche
spisu tresci wykorzystaé, np. 7.3.4.1 — 7.3.4.2. nie potrzeba ponownie uzywac skrotu PCR

skoro w podrozdziale 7.3.4. — on juz jest.

Wstep

Wstep, cho¢ krétki, zawiera pierwotne zrodta motywacji Autorki i Promotora do
zajecia si¢ analizg fenotypowej i genetycznej zmiennosci polskiego spaniela mysliwskiego. W
pierwszym zdaniu jednak, nalezy uzy¢ czasu przeszilego, czyli”... PSM byt rasg, ktora w XX
wieku byla dos$¢ popularna w kregach polskiej arytokracji”, a ponadto chodzi tu, jak

rozumiem, o okres przed wybuchem II wojny $wiatowej, a nie caly XX wiek.



Warto by sie tutaj pokusi¢ o stwierdzenie, czy w tym okresie PSM byl rasa uznang
miedzynarodowo, czy nie. A zatem czy wysilki Autorki prowadza do przywrocenia statusu

rasy PSM, czy nadania jej tego statusu po raz pierwszy.

Przeglad piSmiennictwa

Przeglad literatury bardzo ciekawie i kompletnie przedstawia histori¢ PSM. To tutaj
odnajdujemy godng uznania role dr Andrzeja Krzywinskiego w ocaleniu tej rasy psow, rasy
bedacej dziedzictwem pracy hodowlanej wczesniejszych pokolen polskich arystokratow,
ktérzy juz w XIX wieku sprowadzali na tereny polskich Kreséw Wschodnich
Rzeczypospolitej rozne rasy spanieli i poprzez swoje dzialania hodowlane uksztattowali
PSM.

Lektura tego rozdzialu pracy prowadzi do pytania — czym istotnym PSM rdéznit sie w
przesztosci lub obecnie r6zni si¢ od standardu cech rasowych oryginalnych ras spanieli, czyli
ras, ktore sama Autorka wymienia na stronie 27, takich jak angielski cocker spaniel, angielski
springer spaniel, ptochacz niemiecki czy spaniel bretonski (opisane np. w pracy zbiorowe;j
~Kompendium lekarza weterynarii i hodowcy - Psy rasowe” pod red. Piotra Ceregrzyna,
Warszawa 2008).

Ze wzgledu na 15 letni okres dochodzenia do oficjalnego uznania rasy przez FCI, w
pracy nie wskazano jakie praktyczne narzedzia ma Polski Zwiazek Kynologiczny, aby
hodowcy tej rasy wspotpracowali w celu wypetnieniu kryteriow FCI, a zatem zrobienia
wszystkiego, aby owoce ocenianej pracy nie zostaly zaprzepaszczone.

W rozdziale tym moje szczegdlne zainteresowanie wzbudzita praca Bartusiak i wsp.
(2022) — w tym przypadku chcialbym pozna¢ opini¢ Doktorantki, w jaki sposob tego typu
analizy genetyczne mozna by zastosowaé¢ w hodowli PSM.

Na uznanie zastuguje ten fragment rozdziatlu, ktéry thumaczy w sposéb klarowny a
jednoczesnie precyzyjny parametry oceny zmiennosci genetycznej, tj roznice migdzy
wspotczynnikiem spokrewnienia i1 inbredem (i jego metodami obliczania), ale takze
efektywna wielkoscia populacji (Ne), czy tez rzadziej stosowanych, ale w przypadku
ocenianej pracy istotnych wskaznikoéw, takich jak liczba zalozycieli, efektywna liczba
zatozycieli (Fe) i efektywna liczba przodkow (Fa)

W tabeli nr 2 wskazane byloby podanie polskich i angielskich nazw genéw, ktérych
mutacje moga wystapi¢ w populacji PSM.

Na stronie 29 korekty domaga si¢ sposob opisu zrédla choroby, ,,Gen PRCD —

warunkujacy chorobe..” nie jest wlasciwy — sam gen bowiem nie wywoluje choroby, jest
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obecny u wszystkich psow, i zdrowych i chorych i nosicieli. Nalezy uzywac¢ sformutowania —
»~Mutacja genu PRCD warunkujaca wystapienie choroby...etc.”.

Ponadto w terminologii genetycznej kursywe czcionki uzywa sie do nazwy (skrotu)
genu, natomiast bialko kodowane przez ten gen pisane juz jest czcionka prosta, co ulatwia
rozréznienie genu od jego produktu, zwlaszcza kiedy oba majg ten sam skrot.

Na stronie 28 zapis p.C2y wymaga wyjasnienia, gdyz powinien oznacza¢ substytucje
aminokwasu, a uzyta symbolika nie daje takiej pewnosci.

Interesujgca jest dynamika objawdéw klinicznych postepujacego zwyrodnienia
czopkow 1 precikow. Czy jest znany mechanizm genetycznego uwarunkowania tej dynamiki?

Na stronie 33, Autorka opisuje bardzo rzadki typ mutacji - mutacj¢ hipomorficzng w
genie RPGRIPI — ktora nie wywotuje zmian struktury biatka, a efekt kliniczny przypisywany
jest dwém modyfikatorom, przy czym obecnos¢ dwoch tych modyfikatorow powoduje
wystapienie najczestszej postaci dystrofii czopkowo-precikowej typu 1. Warto by te czesé
tekstu rozwina¢ o to, w jaki sposob biatka modyfikujace wspolpracuja z genem RPGRIPI,
czy poprzez oddziatywanie na kompleks inicjacji transkrypcji i produkcji mRNA, czy na
etapie translacji 1 obrobki potranslacyjnej. Tak jak Autorka pisze w przypadku genu
kodujacego fosfofruktokinaze (PFKM), gdzie obrobka potranslacyjna i alternatywny splicing
leza u podstaw pojawienia si¢ objawdw klinicznych choroby.

Na stronie 35 wyjasnienia domaga si¢ informacja — dlaczego dwie znaczaco odmienne
mutacje: mutacja typu nonsens (STOP) czyli p.Trp473* 1 mutacja missense czyli Argl84Trp
prowadza do braku aktywnosci fosofruktokinazy I, w obu przypadkach hamujacych proces

glikolizy.

Cel pracy, zakres pracy i hipoteza badawcza

Cel pracy powinien zawiera¢ uscislenie, ze ,,zmutowane allelle wybranych gendéw”
warunkujg cztery choroby genetyczne. A wigc jego pelniejsze brzmienie powinno by¢
nastepujace: Celem badan bylo okreslenie zmiennosci fenotypowej i genetycznej populacji
psow rasy polski spaniel mysliwski oraz identyfikacja nosicieli zmutowanych alleli
warunkujacych cztery choroby genetyczne.

W rozdziale Zakres pracy odnajdujemy postulowang przeze mnie forme informacji,
natomiast korekty domaga si¢ sformulowanie ,,podjeto dokonanie analiz majacych na celu
identytikacj¢ nosicieli zmutowanych alleli warunkujacych je gendéw (PRCD, RPGRIPI,
PFKM, T-BOX)”. Zmutowane allele nie warunkuja gendw, lecz geny wystepuja w postaci

zmutowanych lub dzikich alleli.



Material
Analizy laboratoryjne

Dlaczego nie zachowano zblizonej liczby osobnikéw obu plci (Tabela 4), co jest
istotne w analizach zmiennos$ci genetycznej opartej na czestosci alleli?
Na stronie 51 — nalezy sprecyzowaé co oznacza ,,odpowiednie stezenie”.
Na stronie 52 — nalezy podaé stezenie bromku etydyny, a sklad buforu obcigzajacego
uzupetnié o glicerol.
Tabela 7 — czy Canine ISAG STR Parentage Kit nie zmienit si¢ po 2014 roku?
Strona 59 - Dlaczego amplifikacje PCR przeprowadzono w objetosci az 43 ul? Obecnie, z
powoddw ekonomicznych zalecana jest powszechnie dwu a nawet trzykrotnie mniejsza
objetosc.
Nalezy poda¢ koncentracje matrycowego DNA, a nie tylko jego objetos¢ dodana do premixu
PCR.
Na stronie 62 - program MEGA powinien by¢ opatrzony cytacja lub linkiem.

Omowienie i dyskusja wynikow

W tabeli 19 odnotowano bardzo duza réznice w Sredniej szerokosci mozgowioczaszki
migdzy psami 2,92 cm a sukami — 8,11 cm. Z czego wynika tak duza roznica, zwlaszcza, ze w
przypadku innych wartosci cech roznice sa duzo mniejsze, cho¢ takze istotne statystycznie.
Nie moglem doszukac si¢ w czesci opisujacej zmienno$¢ fenotypowa, analizy zmiennosci
umaszczenia. Czy bylo ono jednolite, czy nie, czy ewentualne odstepstwa byty przyczyna
wykluczenia psa z rasy? Czy co$ wiadomo o dziedziczeniu umaszczenia u spanieli czy PSM?

Na rycinach 9 do 11 przedstawiono mape kojarzen oraz wzajemne relacje migdzy
liniami zenskimi i miedzy liniami meskimi PSM. Mozna by¢é pewnym, ze ztozonos$¢ tych
rycin bedzie wzrasta¢ w kolejnych latach. Czy program GenPro umozliwia wykreslenie
Sciezki spokrewnienia miedzy dowolnymi dwiema osobnikami, aby uniknaé wizualnej
analizy bardzo skomplikowanej ryciny?

Na stronie 91 — przytoczono, wg bazy OMIA, liczbg 515 chordb genetycznych
wystepujacych u psa domowego, w tym 227 uwarunkowanych allelami recesywnymi.
W bazie tej nie wystepuja tak ujete kategorie chorob, lecz tzw. single gene diseases w liczbie
397, w tym 332 z co najmniej jednym znanym wariantem sprawczym; inng kategoria sa znane
prawdopodobnie przyczynowe warianty dla choréb jednogenowych w liczbie — 520 (na dzien

15 stycznia 2026 t.).



Na stronie 93 — odnotowano ciekawa obserwacje, tj. to, ze tylko dwdch przodkow
odpowiadato za 50% zmiennosci genetycznej, a pomimo tego $redni wspdtczynnik inbredu F
w populacji wyniost zaledwie 7,38% i byl nizszy od wartosci oczekiwanej, czyli 8,02%. Jak
mozna to wytlumaczy¢?

W tabeli 26 znajdujemy, ze w poszczeg6lnych $ciezkach genealogicznych $redni wiek
rodzica jest bardzo zblizony (od 3.75 do 3,84); w przypadku jednak odstepu
miedzypokoleniowego odstep miedzy matka i cérka jest duzo wyzszy niz w pozostatych
Sciezkach 1 wynosi 4,25 lat wobec $redniej dla wszystkich Sciezek — 3,79 lat. Jak te rdznice
mozna wythumaczy¢?

Na stronie 98, przy omawianiu liczby potomstwa po poszczegdlnych samcach i
samicach, brakuje mi danych charakteryzujacych proste srednie wskazniki ptodnosci: np.
$rednig liczbe potomstwa dla calej badanej populacji PSM, a takze danych dotyczacych
$miertelnosci szczeniat 1 ich przyczyn.

Komentarza domaga si¢ takze to, dlaczego niektére psy, np. pies nr 31 mialy
najwigkszg liczbe potomstwa lub samicy nr 25 z 23 sztukami potomstwa?

W tabeli nr 28 — dla poszczegélnych loci STR przebadano rézng liczbg psoéw i suk, a
tym samym taczna populacja byta zréznicowana od 137 do 187 dla tego samego markera.
Jaka byta tego przyczyna?

Czy analizujac rozktad czestosci alleli dla kazdego locus STR (Ryciny nr 14-18)
odnotowano wystepowanie alleli wystepujacych tylko u PSM, w poréwnaniu do innych
spanieli czy tez ras, co do ktérych uwaza sie¢, ze odegraty role w powstawaniu odrebnosci
genetycznej PSM?

W tabeli 29 — dla markerow FH2848 i C172 odnotowano wysoko istotny brak
réwnowagi H-W. Jak to mozna wyjasni¢?

Tabela nr 30 jest niejasna — dla kazdego z 4 typow haplotypoéw — stwierdzono rdzna
liczbe haplotypow? Jako, ze ich suma wynosi 68 dotyczy to raczej liczby samcow.

Na stronie 112 wprowadzono pojecie klastra. Wskazane jest wyjasnienie tego pojecia i
uzytecznosci jego analizy dla PSM. Ryciny 21-23 maja niewidoczny opis osi OX i osi OY.
Posiadajac dane z analizy rodowodowej i wyniki genotypowania STR pojawila si¢ mozliwos¢
oceny zgodnos$ci rodowodow. Czy takie analizy sa mozliwe do wykonania i jakiego skutku
mozna si¢ spodziewaé?

Na rycinach 26 i 27 brakuje opisu znaczenia zastosowanych kolorow.

Czy na rycinie nr 28 pokazano przykladowy jednonukleotydowy polimorfizm dla jednego
osobnika, czy wystepuje on u wszystkich badanych osobnikéw PSM?



Na stronie 122 uzyto sformutowania ,,dominujacy haplotyp”. Moze to sugerowac typ
dziedziczenia, gdyz przymiotnik ,dominujacy” w genetyce klasycznej ma jednoznaczne
konotacje. Jako ze haplotypy dziedzicza sie¢ w sposob kodominujacy, lepiej uzywaé
sformutowania — haplotyp wystepujacy z najwieksza czestoscia albo o najwickszej
frekwencji.

Rycina 31 jest zbyt matla i stad mato czytelna.

Na rycinach 32-34 pokazujacych chromatogramy sekwencjonowania pokazano wynik
na jednej nici. Czy wykonano sekwencjonmowanie na obu niciach i czy wyniki byly zgodne,
czyli czy zachowana byla zasada komplentarnosci. Analiza obu nici, zwlaszcza w przypadku
heterozygot (nosicieli) podnosi jakos$¢ analizy 1 wiarygodnos¢ zidentyfikowanego genotypu.

Czy w przypadku analizowanych choréb genetycznych podjeto sie analizy zgodnosci
dziedziczenia mendlowskiego w obrebie rodzin?

Tabela 31 powinna by¢ wzbogacona o dodatkowe dane, jesli sa dostepne, a
zbyt niska staje si¢ niereprezentatywna i moze prowadzi¢ do stygmatyzacji calej rasy w
danym kraju.

Na rozdziale elektroforetycznym fragmentu genu PFKM (Rycina 36) uzyskano
bardzo obfity produkt PCR wielkosci 314 bp. Czy wyniki sekwencjonowania potwierdzity
jego jednorodnos¢, tzn. identyczno$¢ z sekwencjg referencyjng?

Opis ryciny 37 jest niedokonczony.

W przypadku defektu genetycznego, dla ktérego nie stwierdzono w populacji badanej
nosicieli, a tym bardziej homozygot recesywnych — z powoddéw metodycznych, powinna by¢
uzyta pozytywna probka kontrolna (znany nosiciel), ktdra zazwyczaj jest pozyskiwana w
wyniku korespondencji i uprzejmosci innych zespoléw badawczych, w badaniach ktérych
nosicieli stwierdzono.

Opis ryciny 39 jest niedokonczony. Na tej samej rycinie widzimy, ze podstawa
okreslenia genotypu jest roznica zaledwie 25 pz, co w przypadku uzycia zelu agarozowego
utrudnia wyrazne rozroznienie alleli. Zalecalbym wydluzenie czasu elektroforezy przy
jednoczesnym wzmocnieniu produktu PCR poprzez dalsza optymalizacje warunkow sktadu
mixu PCR 1 profilu termicznego.

Opis ryciny nr 31 wydaje si¢ wprowadza¢ w btad, gdyz na wskazuje, o jaki gen
chodzi, a ponadto opisano dwa z trzech widocznych pasm (prazkéow), czyli 511 i 119 pz.

Trzeci, nieco powyzej nie jest opisany. Jaka jest jego wielko$¢? Na stronie 64 opisano



metodyke tego testu i tam wyodrebniono 4 pasma: 511, 191, 1601 31, co w sumie daje 661 pz
czyli zgodnie z wielkoscig produktu PCR .

Whioski

Whnioski sg sformulowane w sposéb adekwatny do uzyskanych wynikéw,
proponowatbym jednak drobne korekty.

Sugerowalbym zmiane kolejnosci wnioskow, tj. wniosek nr 6 powinien poprzedzad
wniosek dotyczacy analizy mtDNA, gdyz dotyczy analizy genomowego DNA i z tego
powodu reprezentuje w petniejszy sposdb zmiennos¢ genetyczng rasy PSM.

We wniosku nr 7 powinno si¢ zastgpi¢ sformulowanie ,,pewnych bledow” bardziej
precyzyjnym okresleniem.

Whniosek nr 9 powinien zawiera¢ takze sformulowanie ,,poziom zmiennosci

fenotypowe;j”.

Bibliografia

Wykaz literatury zawiera 165 pozycji piSmiennictwa, dobranych w sposob adekwatny
do tematyki dysertacji. Ten podstawowy zbior jest uzupetniony o 8 aktow prawnych oraz 22
strony internetowe 1 adresy do programow komputerowych.

Zauwazy¢ nalezy jednak, ze Autorka nazwy czasopism raz pisze pelng ich nazwa, a
innym razem w postaci skrotu, niekiedy kursywa, a niekiedy czcionka prosta. Linki DOI
wystepuja raz z hyperlinkiem htpps, a innym razem bez niego.

Te techniczne potkniecia nie pomniejszajg istotnie jednak ogdlnego wrazenia, ze

zacytowana bibliografia jest bardzo kompetentna i kompletna.

Aneks

Autorka wzbogacita swoja prace o bardzo wartosciowy element, a mianowicie kilka
zalagcznikow - aneksow, ktére doskonale uzupelniaja zaréwno metodyke jak i1 wyniki
uzyskanych badan.

Kwestionariusze pokazuja jakie cechy sa rejestrowane u ocenianych psow tak w
zakresie zdrowia jak i1 zachowania i charakteru. Zatacznik III natomiast w profesjonalny
sposob przybliza nam gtdwny przedmiot badan — samego PSM. Niekiedy pojawiajg sie tam
jednak sformutowania, ktére nawet wyksztalcony zootechnik moze nie zna¢ i te nalezaloby
krétko wyjasnié, np. ,,bobrowaly za kaczkami”, ,,polowania par force”, ,,stop” ,tatok”. Na

sytronie 162 zdanie ,,Charakterystyczny jest bialy konie” wydaje si¢ urwane.



Whiosek koncowy recenzji
Reasumujac stwierdzam, ze oceniana dysertacja doktorska jest oryginalnym dzielem
naukowym charakteryzujacym w sposdéb metodycznie poprawny i wiarygodny zmiennos¢
fenotypowsg i genetyczng polskiego spaniela mysliwskiego oraz nosicielstwo mutacji genow
warunkujacych cztery choroby genetyczne. Uzyskane wyniki oceniam bardzo wysoko a
wyciagnigte wnioski uznaje za prawidtowe i adekwatne do uzyskanych wynikdéw wspartych
dyskusja z wykorzystaniem bardzo bogatej bibliografii. Rozprawa $wiadczy o tym, ze Jej
Autorka dysponuje duza ogo6lng wiedza teoretyczng w dyscyplinie Zootechnika i Rybactwo i
posiada umiejetnosci samodzielnego prowadzenia pracy naukowe;.
Praca jest z cala pewnoscig oryginalnym rozwigzaniem problemu naukowego, w
szczegolnosci kompletng oceng zmiennosci fenotypowej i genetycznej polskiego spaniela
mysliwskiego a takze oceng potencjalnego nosicielstwa wariantow czterech choréb
genetycznych. Jednak gléwnym atutem dysertacji jest bardzo oryginalna idea
przeprowadzenia takich badan naukowych, ktére gwarantuja rozpoczecie procesu
migdzynarodowego uznania rasy psow. Co wiecej, w poréwnaniu do innych prac doktorskich,
ktérych wyniki z natury rzeczy sa czgsciowo lub calkowicie przemijajace, badania
przeprowadzone przez Panig mgr Pauling Jundzilt-Bogusiewicz maja rzadki walor trwatosci,
gdyz przyczyniaja si¢ do naukowego opisu tej rasy, co ma walne znaczenia dla jej uznania i
statego miejsca posréd polskich ras zwierzat uzytkowych. Przedstawione w recenzji sugestie,
uwagi czy bledy — jedynie w niewielkim stopniu pomniejszaja ogdlng warto$¢ pracy. Zywie
nadzieje, ze zostang wykorzystane przez Autorke i zostang przez nig odebrane jako zyczliwe i
wynikajace z solidarnej troski o dobro badan naukowych jako takich.
Stwierdzam zatem, ze przedstawiona mi do recenzji praca doktorska Pani lek. wet mgr
Pauliny Jundzilt-Bogusiewicz pt. ,,Analiza zmienno$ci fenotypowej i genetycznej polskiego
spaniela mysliwskiego”, spetnia warunki okre$lone w art. 187 ust. 1 i 2 Ustawy z dnia 20
lipca 2018 roku Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (dz. U. z 2024 r. poz. 1571 z pdzn.
zm.) oraz paragrafem 10 Regulaminu przeprowadzania postepowan w sprawie nadania
stopnia doktora w SGGW w Warszawie, zgodnie z Uchwalg Nr 89 -2022/2023 Senatu SGGW
z dnia 26 czerwca 2023 roku ze zmianami Uchwaty Nr 102 — 2024/2025 z dnia 30 czerwca
2025 r.
Prof. dr hab. Stanistaw Kaminski
Uniwersytet Warminsko-Mazurski w Olsztynie
Katedra Genetyki Zwierzat

Olsztyn, 15 stycznia 2026 roku.
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