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1. Podstawa prawna wykonania recenz;ji

Podstawg przygotowania recenzji byto pismo przewodniczacego Rady Naukowej
Dyscypliny Zootechnika i Rybactwo Szkoty Gtéwnej Gospodarstwa Wiejskiego w
Warszawie - dr. hab. Macieja Kamaszewskiego, prof. SGGW, z dnia 1 grudnia 2025
(sygnatura: RDZiR -1/2025, IN0Z.5100.3.2022), powotujacego sie na uchwale Rady
Naukowej Dyscypliny Zootechnika i Rybactwo SGGW z dnia 20 listopada 2025 r. w sprawie

wyznaczenia recenzentdw wyzej wymienionej rozprawy doktorskiej.

2. Ocena formalna dysertacji

Dysertacje doktorska stanowi pisemne opracowanie, obejmujgce 165 stron tekstu.
Dotaczone zostaly oSwiadczenia promotorki i doktorantki. Dr hab. Joanna Gruszczynska,
prof. SGGW oSwiadcza, Ze spelnione zostaty przez doktorantke warunki do
przedstawienia rozprawy w postepowaniu o nadanie stopnia naukowego doktora. Z kolei
w oSwiadczeniu doktorantki znajduje sie stwierdzenie o samodzielnoSci przygotowania

rozprawy. Ponadto, kandydatka do stopnia doktora o$wiadcza, ze:



a/ przygotowana rozprawa nie byta wcze$niej poddawana procedurom o nadanie

stopnia doktora;
b/ papierowa wersja rozprawy jest zgodna z elektroniczna;

Autorka dysertacji zapewnita rowniez, ze przyjeta do wiadomos$¢ fakt poddania tekstu

procedurze kontroli antyplagiatowe;j.

Struktura przedtozonej mi do oceny rozprawy jest typowa dla oryginalnych prac
tworczych, obejmujac: anglojezyczne streszczenie, wstep, przeglad piSmiennictwa, cel i
krotka informacje o zakresie pracy, hipotezy badawcze, opis materiatu badawczego i
metodyki badan, oméwienie i dyskusje wynikéw, wnioski, bibliografie oraz aneks,
sktadajacy sie z pieciu zatacznikdw. Waznym elementem pracy jest tzw. mapa kojarzen w

populacji polskiego spaniela mysliwskiego w latach 1993-2021.

3. Ocena merytoryczna rozprawy

W przeciwienstwie do gatunkéw zwierzat gospodarskich, pies nie jest zbyt czestym
obiektem badan naukowych. Dotychczasowe prace koncentrowaty sie gtéwnie na
identyfikacji podtoza zaburzen w rozrodzie oraz detekcji mutacji warunkujacych choroby i
defekty genetyczne. Natomiast niewiele jest w literaturze wynikéw z zakresu genetyki
populacji i programéw hodowli tego gatunku zwierzat. Nalezy przypomnie¢, Ze liczebnos$¢
populacji pséw w naszym kraju ksztattuje sie obecnie na poziomie 8 milionéw. Nie sposob
nie dostrzec tez dokonywujgcych sie zmian roli psa we wspotczesnych przestrzeniach

spotecznych.

Recenzowana praca koncentruje sie na analizie zmiennosci fenotypowe;j i genetycznej
polskiego spaniela mysliwskiego, w kontekScie mozliwo$ci uznania tej rasy
Miedzynarodowa Federacje Kynologiczng. Tematyka dysertacji spetnia wiec wszelkie

warunki naukowej oryginalnos$ci oraz posiada duze walory utylitarne.

W pierwszych dwéch czesciach dysertacji (wstepie i przegladzie piSmiennictwa),
Autorka przekonywujaco uzasadnia celowo$¢ podjetych badan. Jak juz wspomniano,
badania te ukierunkowane byty na osiggniecie waznego celu, jakim jest uznanie polskiego
spaniela mysliwskiego przez Miedzynarodowa Federacje Kynologiczna. Wymaga to

spelnienia wielu warunkéw, do ktoérych znajdujemy odniesienie w recenzowanej



rozprawie. Na tej podstawie formutowane s3 cele dysertacji: okreslenie zmiennosci
fenotypowej i zmienno$ci genetycznej oraz identyfikacja nosicieli zmutowanych alleli
wybranych genéw. Z powyZzszym dobrze Kkoresponduja weryfikowane hipotezy
badawcze. Analize przeprowadzono na dostatecznie liczebnym materiale zwierzecym, o
zapewniajacej reprezentatywno$¢ strukturze wiekowo-piciowe;. Pomiarami
zoometrycznymi objeto 85 osobnikéw (29 samcéw i 56 samic; 36 osobnikéw w wieku 1-
2 lat, 22 w wieku 2-3 lata i 27 powyzej 3 lat), rejestrujagc 14 cech eksterieru. Dokonano
poréwnania cech miedzy samcami i samicami oraz trzema grupami wiekowymi, stosujac
dobrze dobrane metody statystyczne, co potwierdza kompetencje doktorantki, takze w
tym zakresie. Na uznanie zastuguje fakt, Ze pomiary zoometryczne zostaly osobiscie

wykonane przez mgr P. K. Jundzilt-Bogusiewicz.

Natomiast w analizie rodowodowej wykorzystano informacje o 548 osobnikach,
urodzonych w latach 1996-2024. Waznym obszarem badawczym byty réwniez analizy

molekularne, w ktérych uzyto materiat genetyczny 216 osobnikéw w latach 2019-2024.

Szacowanie parametréw rodowodowych (wspotczynnika inbredu, wspétczynnika
Sredniego spokrewnienia, efektywnej wielkoSci populacji, liczby zatozycieli, efektywnej
liczby zatozycieli, efektywnej liczby przodkow i kompletnosci rodowodu)

przeprowadzono z wykorzystaniem pakietu ENDOG

Nalezy zauwazy¢, ze w przeciwienstwie do gatunkdéw zwierzat gospodarskich,
zarowno rejestracja cech fenotypowych jak i kolekcjonowanie materiatu biologicznego
psa domowego odbywa sie w odmiennych, z definicji trudniejszych warunkach, z uwagi
na duza dywersyfikacje populacji oraz brak procedur umozliwiajgcych tworzenie

obligatoryjnych i kompleksowych baz danych.

W pracy znajdujemy skrupulatny opis zastosowanej metodyki laboratoryjnej,
umozliwiajacy potencjalnym zainteresowanym przeprowadzenie analogicznych badan.
Wykorzystano 22 sekwencje mikrosatelitarne zlokalizowane w autosomach i
chromosomie Y, a takze sekwencje mitochondrialnego DNA. Waznym elementem tych
badan byta tez detekcja mutacji w czterech genach (PRCD, RPGIP1, PFKM, T-BOX),
determinujgcych choroby genetyczne pséw ras, bedacych ,protoplastami” polskiego

spaniela mysliwskiego.



Uzyskane  wyniki  byly podstawa do  wyznaczenia  wspoétczynnikéw
heterozygotyczno$ci obserwowanej i heterozygotycznosci oczekiwanej oraz wskaznika
polimorfizmu. Ponadto, zweryfikowano hipoteze o réwnowadze genetycznej populacji.
Dokonano réwniez analizy struktury genetycznej, z wykorzystaniem standardowego
pakietu komputerowego ,STRUCTURE”. Na podkres$lenie zastuguje przeprowadzenie
analizy bioinformatycznej petli D mitochondrialnego DNA, co pozwolito na okres$lenie

filogenetycznych zaleznoSci.

Na kolejnych 64 stronach znajdujemy dobra dokumentacje uzyskanych wynikéw, w
formie 13 tabel oraz 74 wykresow i rycin, ktore zostaty szczeg6towo omdwione, w sposéb
przyjazny dla czytelnika. Imponujacym (w tresci i formie) elementem graficznym jest
wspomniana juz mapa kojarzen osobnikéw polskiego spaniela mysliwskiego w latach

1993-2021 (w uktadzie linii meskich i linii Zzenskich).

W pierwszej cze$ci tego rozdziatu doktorantka zaprezentowata parametry rozktadow
(Srednie arytmetyczne, odchylenia standardowe, mediany i tzw. odchylenia ¢wiartkowe)
14 cech osobnikéw, z podziatem na ptec i grupy wiekowe. Kolejny podrozdziat zawiera
omoOwienie wynikow analizy rodowodowej. Autorka dokonata wnikliwej analizy poziomu
spokrewnienia i zinbredowania populacji oraz kompletnosci rodowoddéw., konfrontujac
uzyskane wyniki z danymi literaturowymi. Wysoko oceniam przeprowadzong analize
udziatu zatozycieli rasy polskiego spaniela mysliwskiego. Okazato sie to bardzo przydatne
w wyjasnianiu struktury genetycznej populacji. Wyznaczone zostaty takze odstepy
miedzy pokoleniami, zblizone dla poszczegd6lnych Sciezek genealogicznych, co jest zwykle

oczekiwane w przypadku krycia naturalnego.

W podrozdziale 8.3. zaprezentowane zostaty parametry zmiennos$ci otrzymane na
podstawie markeréw genetycznych II klasy. Wykazano zréznicowany polimorfizm
poszczeg6lnych loci. Nie zaobserwowano jednak znaczacych réznic miedzy samicami i
samcami. Zréznicowany stopien polimorfizmu przetozyt sie na wielko$ci wskaznikow
heterozygotycznosci obserwowanej i heterozygotycznosci oczekiwanej. Dla 16 (sposrod
22) loci wykazano stan rownowagi genetycznej. Jako interesujgce postrzegam wyniki
dotyczace struktury genetycznej populacji (na podstawie mikrosatelitarnych loci) oraz
analize sekwencji petli D mitochondrialnego DNA. Pozwolily one weryfikacje rezultatow

uzyskanych z danych rodowodowych.



Kolejnym waznym segmentem dysertacji jest detekcja mutacji determinujacych
wystepowanie chordb genetycznych w genach PRCD, RPGRIPI, PFKM i T-BOX. Szeroko
zakrojone analizy poréwnawcze z innymi rasami pso6w pozwolily na dokonanie istotnych

uogdlnien.

Otrzymane rezultaty byly podstawa do sformutowania dziewieciu wnioskéw i
podsumowan. Wykaz literatury obejmuje 165 pozycji naukowych (zagranicznych i
polskich) i popularnonaukowych oraz osiem odwotan do aktéw prawnych. Doktorantka
wykorzystata takze informacje z 22 stron internetowych, w tym uzytych programoéw

komputerowych.

Ostatnig cze$cig pracy jest aneks obejmujacy kwestionariusze zdrowia oraz
zachowania i charakteru zawarte w Regulaminie Wewnetrznym Miedzynarodowe;j
Federacji Kynologicznej, wzorzec rasy polski spaniel mysliwski zatwierdzony przez
Zarzad Gléwny Zwigzku Kynologicznego w Polsce. Waznymi elementami aneksu s3 tez

zestawienia liczbowe samcéw i samic, zawierajace informacje o liczbie potomstwa.

4. Najwazniejsze wyniki

Tak obszerne badania pozwolily na istotne poszerzenie stanu wiedzy z zakresu
zwierzat domowych, takze w kontek$cie uznania rasy polski spaniel mys$liwski przez
Miedzynarodowa Federacjg Kynologiczna.

e Wykazano wprawdzie znaczng zmienno$¢ fenotypowa i zmienno$¢ genetyczng
badanej populacji, lecz wskazniki te pozostaja w zgodno$ci z warto$ciami
opisanymi w standardzie rasy. Niemniej, jak stusznie zauwaza doktorantka, praca
hodowlana powinna koncentrowac¢ sie na selekcji stabilizujgcej, prowadzacej do
wiekszego wyréwnania cech.

e Spektakularnym wynikiem jest stwierdzenie udziatu dwoch zatozycieli w potowie
zmienno$ci genetycznej rasy.

e Przeprowadzona wnikliwa analiza mitochondrialnego DNA i sekwencji
mikrosatelitarnych zlokalizowanych w chromosomie Y, pozwolita na weryfikacje
struktury genetycznej populacji oszacowanej na podstawie rodowodéow.

e Istotnym wynikiem, tak z poznawczego jak i utylitarnego punktu widzenia, jest

wykazanie segregacji wariantu genu PRCD determinujgcego postepujacy zanik



czopkowo-precikowy zanik siatkéwki typu 1. Nie stwierdzono natomiast

niekorzystnych wariantéw gené6w RPGRIP1, PFKM oraz T-BOX.

. Uwagi i komentarze

Przygotowujac maszynopis do publikacji sugeruje przeredagowanie rozdziatu
,Przeglad piSmiennictwa”. Informacje dotyczace rasy i procedur kwalifikacji sa
wazne. Mogtyby jednak stanowi¢ odrebng cze$¢ pracy. Natomiast przeglad
literatury powinien by¢ bardziej ukierunkowany na analize zmiennoSci
fenotypowej i genetycznej gatunkéw/ras zwierzat domowych i innych populacji
objetych, np. programami ochrony zasob6w genetycznych. Poza tym nalezy unikac
konwencji reportazowo-publicystyczne;j.

Pewien niedosyt pozostawia ocena zmiennoS$ci genetycznej na podstawie
informacji rodowodowych. Wskazanym bytoby oszacowanie parametru
zmienno$ci (ang. genetic diversity - DG) i jego funkcji (np. DG*-DG). Wowczas
istniataby takze mozliwo$¢ wnioskowania o redukcji zmienno$ci genetycznej jako
skutku dryfu genetycznego.

W ocenie poziomu zinbredowania warto by wiekszy nacisk potozy¢ na tzw.
indywidualny przyrost inbredu.

Mato precyzyjna jest informacja o testach szczeg6towych (tzw. post hoc) na stronie
66. Najmniejsze istotne réznice (NIR) wykorzystywane sg nie tylko w tescie t-
Studenta, lecz takze w teScie Tukeya.

W tabelach 18-21 powielane s3 informacje. Przyktadowo, je$li podawane sg
warto$ci prawdopodobienistwa (p-values), nie ma potrzeby adnotacji o istotnosci
réznic.

Termin , efektywna wielko$¢ populacji” (Ne) wymaga doprecyzowania, szczegdlnie
w konteks$cie niektorych uzyskanych wynikow. Przyktadowo, z ryciny 12 wynika,
ze wzrost Ne nie skutkowat spadkiem inbredu, mimo Ze autorka sugeruje takie
zaleznoSci na stronie24.

Pojecie ,,gen” i ,allel” uzywane sg niekiedy jako synonimy, co nie jest poprawne (np.
w podrozdziale 2.3).

Jakie zastosowano kryteria wyboru 22 mikrosatelitarnych loci?

Sugerowatbym w przyszlych badaniach dokona¢ oceny zaleznosSci miedzy

poziomem inbredu a mierzonymi cechami.
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e Rozdziat,Bibliografia” wymaga starannej weryfikacji i ujednolicenia.

e W tekscie jest sporo usterek redakcyjno-jezykowych.

6. Podsumowanie i wniosek koncowy

Reasumujac, nalezy podkresli¢c oryginalno$¢ podjetej tematyki badawczej,
wymagajacej od doktorantki duzej wiedzy teoretycznej w dyscyplinie naukowe;j
zootechnika i rybactwo. W moim glebokim przekonaniu, pretendentka do stopnia doktora
wykazata sie umiejetno$ciami samodzielnego prowadzenia badan, stosujac autorskie
oryginalne rozwigzanie waznego problemu naukowego.

Stwierdzam, ze przedtozony mi do oceny maszynopis spelnia wymogi stawiane
rozprawom doktorskim, okre§lonym w art. 187 Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o
szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U.z 2024 r,, poz. 1571 z p6Zn. zm.) oraz §10 Regulaminu
przeprowadzania postepowan w sprawie nadania stopnia doktora w Szkole Gtéwnej
Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, ktére rozpoczety studia doktoranckie przed rokiem
akademickim 1019/2020.

Stawiam zatem wniosek do Wysokiej Rady Naukowej Dyscypliny Zootechnika i
Rybactwo Szkoty Gtéwnej Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie o dopuszczenie lek.
wet. mgr Pauliny Karylli Jundzit-Bogusiewicz do kolejnych etapéw przewodu

doktorskiego.
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