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Ogolna charakterystyka pracy

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska Pana mgr inz. Karola Puchaly zostata wykonana w
Katedrze Genetyki i Ochrony Zwierzat, Instytutu Nauk o Zwierzetach, Szkoty Gtéwnej Gospodarstwa
Wiejskiego, pod opieka naukowa Prof. dr hab. Wandy Olech-Piaseckiej. Podstawe rozprawy
doktorskiej stanowig dwie oryginalne prace naukowe, napisane w jezyku angielskim, obie
opublikowane w czasopi$mie z listy Journal Citation Reports, ktérego wskaznik impact factor (wg.
danych zamieszczonych w dysertacji, zgodnie z rokiem publikacji) wynosi 3,5, a punktacja

Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa wynosi - 100 pkt.
Artykuty wchodzace w sklad dysertacji:

1. Puchata KO, Nowak-Zyczyfiska Z, Sielicki S, Olech W. Assessment of the Genetic Potential of
the Peregrine Falcon (Falco peregrinus peregrinus) Population Used in the Reintroduction
Program in Poland. Genes (Basel). 2021 Apr 29;12(5):666. doi: 10.3390/genes12050666.

IF = 3,5, Punkty MEiN = 100
Udziat Doktoranta: 81%

2. Puchala KO, Nowak-Zyczyniska Z, Sielicki S, Olech W. Evaluation of the Impact of the
Peregrine Falcon (Falco peregrinus peregrinus) Reintroduction Process on Captive-Bred
Population. Genes (Basel). 2022 Aug 20;13(8):1487. doi: 10.3390/genes13081487.

IF = 3,5, Punkty MEIN = 100
Udzial Doktoranta: 81%
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W/w prace powstaly w ramach finanséw pochodzacych ze srodkéw Programu Infrastruktura i
$rodowisko na lata 2014-2020. Obie prace sg wspotautorskie, z udziatem jedynie trzech wspotautorow,
a Doktorant jest w nich pierwszym autorem. Swoj udzial w przygotowaniu obu publikacji Doktorant
okreslit wysoko, na 81%, co zostalo potwierdzone przez wspotautorow w zalaczonych oswiadczeniach.
Udzial Doktoranta w badaniach obejmowat miedzy innymi: dobér metod analiz, wykonanie analiz
biostatystycznych, przygotowanie manuskryptow oraz wizualizacje danych. Z analizy deklaracji
Autora oraz wspoltautoréw nie da sie wywnioskowaé, kto byt odpowiedzialny za czgsé laboratoryjna
badan i kto przeprowadzil genotypowanie markeréw mikrosatelitarnych, cho¢ podejrzewam, ze byl to
sam Doktorant. Prace stanowiace podstawe dysertacji zostaly opatrzone opracowaniem w jezyku
polskim, w ktérego sktad wchodzg: formalne o$wiadczenia Promotora i Autora pracy, streszczenie
(réwniez w jezyku angielskim), wstep, cel i zakres pracy, hipoteza badawcza, materiat i metody,
syntetyczne odmoéwnie publikacji, wnioski, wykaz cytowanej literatury i o§wiadczenia wspdtautorow.

Opracowanie obejmuje takze kopie opublikowanych prac naukowych.
Ocena opracowania w jezyku polskim

Opracowanie w jezyku polskim opisujgce wyniki obu prac oryginalnych zostalo opatrzne
tytulem spinajgcym tematyke badawcza obu publikacji, tj.: ,JKompleksowa analiza zmiennosci
genetycznej polskiej populacji sokota wedrownego (Falco peregrinus)”. Streszczenie pracy dobrze
opisuje catos¢ przeprowadzonych badan, jednak jest nieco zbyt ogdlne i mogloby zawiera¢ nieco
wicee] szczegoldw odnosnie uzyskanych wynikéw. Opracowanie liczy tgcznie 36 stron, nie
uwzgledniajac tekstow w jezyku angielskim oraz o$wiadczen Wspotautorow. Spis literatury obejmuje
33 publikacje, z ktorych wigkszos¢ zostata opublikowana przed rokiem 2010, a wiec powinien zostaé
uzupelniony o nowsze pozycje pismiennictwa. Opracowanie obejmuje takze sze$¢ tabel 1 osiem rycin.

We wstepnej czesci opracowania Autor charakteryzuje gatunek Falco peregrinus opisujac
zasieg jego wystepowania, budowe ciata oraz nieco szczegblowiej miejsce gniazdowania i mechanizm
jego wyboru, W dalszej czesci, obszernie opisuje przyczyng redukcji $wiatowe]j populacji sokola
wedrownego, ktéra byla zwigzana z uzywaniem DDT i innych pestycydéw w produkcji rolnej,
powodujacych ostabienie skorupy jaj oraz zatrucia mlodych ptakow. Nagly spadek liczebnosci
populacji sokola z pewnoscig znaczaco obnizyl zmiennos¢ generyczng przetrwatej populacji, co
uzasadnia potrzebe przeprowadzania opisywanych badaf i koniecznos¢ oceny poziomu zmiennosci
genetycznej dostepnej puli genowej. W kolejnych akapitach Autor opisuje prowadzone na $wiecie
programy restytucji sokotow wedrownych, ktore odniosty sukces m. in. w Stanach Zjednoczonych

Ameryki, Kandyzie czy Wielkiej Brytanii. Autor odnosi si¢ takze do programu reintrodukcji sokota w



Polsce, prezentujac liczby wprowadzonych do $rodowiska ptakéw oraz charakterystyke obszaréw, na
ktorych prowadzono reintrodukcje. Wprowadza takze pojecie ekotypu, rozrézniajac ekotyp miejski i
lesny, ktére beda przedmiotem analiz w dalszej czesci pracy.

W drugim podrozdziale pracy Autor definiuje markery mikrosatelitarne oraz opisuje ich
zastosowania u ptakow, glownie do rozrézniania gatunkéw i podgatunkéw oraz analizy struktury
genetycznej. Wspomina takze o istnieniu badan genetycznych prowadzonych u sokola wedrownego
oraz innych gatunkéw ptakéw, jednak nie omawia ich wynikéw i nie wspomina o ich znaczeniu dla
ochrony bioréznorodnosci tych gatunkéw. Ta cze$¢ pracy moglaby byé bardziej rozbudowana,
szczegolnie, ze dyskusja w polskojezycznym opracowaniu jest ograniczona do minimum i nie
prezentuje w wystarczajagcym stopniu wynikéw badan wlasnych na tle dostgpnych danych
literaturowych.

Wstepna czes¢ dysertacji oceniam pozytywnie i uwazam, ze w sposéb zadowalajacy, choé moze
niewyczerpujacy, nakresla problem badawczy, jego istotno$é oraz prezentuje dotychczasowe wyniki
badan przerodzonych w tym zakresie. Brak duzej liczby dostepnych publikacji dotyczacych genetyki
populacyjnej sokota wedrownego, dobrze $wiadeczy o innowacyjnosci przeprowadzonych badan,
pomimo wykorzystania relatywnie mato nowatorskiej metody analitycznej.

Po wstepnym rozdziale pracy Autor zamiescil opis celu prowadzonych badan. W mojej ocenie
nakreslony cel, jakim jest okreslenie zmiennosci genetycznej polskiej populacji sokola wedrownego,
jest zbyt ogolny i nie odnosi si¢ do poszczegodlnych analiz opisanych w dalszej czesci dysertacji. Cele
szczegdlowe pracy moglyby natomiast stanowi¢ przedstawione ponizej ,.etapy pracy”. Przytoczone w
tym miejscu ponownie dane opublikowanych prac, réznig si¢ wskaznikiem impact factor z
wezesniejszym wykazem, co wymaga wyjasnienia.

Przedstawiona na kolejnej stronie hipoteza badawcza jest w mojej ocenie wiasciwa, jednak
podobnie jak cele, nie obejmuje wszystkich aspektow przeprowadzonych badan. Nie jestem takze
przekonany, czy zaprezentowane wyniki sa bezposrednio ukierunkowane na to by ja udowodnié, gdyz
wymagaloby to nieco innego ukladu analiz i szczegélowych poréwnan pomiedzy grupami
badawczymi.

Material badawczy stanowity proby krwi lub pidr pobrane od 91 osobnikéw dzikich oraz 374
osobnikéw hodowlanych, uwolnionych do srodowiska w ramach programu reintrodukeji. Ta wielkogé
proby jest wystarczajgca do wiarygodnego okreslenia ich struktury genetycznej. Osobniki hodowlane
pochodzity z 6 krajow i 47 réznych hodowli, natomiast dzikie nalezaly do dwoch ekotypow:
miejskiego i lesnego. Dane o ekotypach i hodowlach powinny znalezé sie w tabeli 2. Podobnie jak
informacja o latach urodzen ptakéw hodowlanych. Wnioskuje, ze opisany materiat byt podstawa badan

zaprezentowanych w obu artykutach naukowych. Nie jest jednak dla mnie jasne, czy lata podane w
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publikacji drugicj i tabeli 1, sg datami urodzen ptakéw, czy datami pobrania materialu biologicznego?
Whioskuje, ze ptaki okreslane jako dzikie, sa potomkami ptakéw hodowlanych uwodnionych w ramach
wczesnego etapu programu reintrodukeji. Nie jest jednak jasne, z jakich krajéw wygodzili si¢ ich
przodkowie i w jakich proporcjach tworzyli oni populacje rodzicielska.

Dalej Autor prezentuje metode genotypowania w oparciu o multiplex PCR i analizg
fragmentow w sekwenatorze kapilarnym. Metode analiz laboratoryjnych oceniam bardzo dobrze. W
opisie tym nie podano jednak st¢zenia uzytego DNA oraz nazwy producenta uzytego mastermixu. W
kolejnym podrozdziale pracy zamieszczono opis analiz biostatystycznych. Ich dobdér do oceny
struktury populacji oraz wybor oprogramowania uwazam za wiasciwe. W opisie brakuje jednak cytacji
prac odnoszacych si¢ do poszczegblnych metod statystycznych oraz uzytych programow
obliczeniowych.

Kolejny rozdziat dysertacji obejmuje syntetyczne odmoéwnie publikacji, ktére w zasadzanie
stanowi polaczone wyniki i dyskusje. W opisie publikacji pierwszej, po przypomnieniu charakterystyki
materialu badawczego, Autor przechodzi do prezentacji podstawowych statystyk analizowanych
markeréw w badanej populacji, skupiajac si¢ przede wszystkim na liczbie zaobserwowanych alleli. Nie
omawia natomiast $rednich wartosci miar heterozygotyczno$ci i wsobnosci, ktére sg lepszymi
wskaznikami prawidtowosci struktury genetycznej populacji. Omawiane wyniki zaprezentowane sg w
tabeli, ktora nie uwzglednia podzialu na grupy badawcze, tj. ptakéw dzikich oraz hodowanych,
ckotypdw, a takze na poszczegdlnych krajéw, z ktérych wywodzg si¢ ptaki hodowlane. Nie pozwala to
na kompleksowe pordwnanie struktury genetycznej poszczegélnych subpopulacji zwierzat,
szczegolnie, ze wyniki sg zaprezentowane dla kazdego markera z osobna, utrudniajac jednoznaczne
wnioskowanie. Analizy te sg nieco bardziej szczegdtowo opisane w opublikowanym tekscie, niestety
Autor nie przeni6st wszystkich opisanych tam wynikéw do opracowania polskojezycznego. Mojg
uwage zwrdcily takze duze odchylenia w heterozygotycznosci obserwowanej i oczekiwane],
$wiadczace o zaburzeniu réwnowagi Hardy’ego - Weinberga w analizowanej populacji. Odpowiedz na
pytanie, czy odchylnia te wynikaja z problemow z genotypowaniem poszczegdlnych markeréw, czy z
realnego zaburzenia struktury genetycznej badanych parkéw, wymaga dyskusji.

Dalszy opis odnosi si¢ do wynikéw analizy PCoA. Autor opisuje tu wzajemne podobienstwa pomigdzy
badanymi ptakami oraz podejmuje probe ich wyjasnienia na gruncie znajomosci historii populacji i
lokalizacji geograficznej hodowli macierzystych. Do tej sczys$ci analiz nie mam zastrzezen. Dalej Autor
wizualizuje podobienstwo pomiedzy subpopulacjami za pomocg drzewa filogenetycznego, uzyskujac
zblizone wyniki, Wydaje si¢, ze drzewo nie podlegalo iteracjom i nie prezentuje tzw. popar¢
statystycznych (ang. Bootstrap values) poszczegdlnych gatezi, uniemozliwia¢ tym samym oceng jego

wiarygodnosci.



Dalsze analizy dotycza podzialu badanych osobnikéw na grupy genetyczne z wykorzystaniem
oprogramowania STRUCTURE. Analiza ta przydzielita osobniki wewnatrz populacji hodowlanej, jak i
dzikiej, do dwoch klastrow genotypowych. O ile w stosunku do populacji hodowlanej Autor nie
prezentuje wiarygodnej przyczyny takiego stanu rzeczy, o tyle w populacji dzikiej, wskazuje jako
przyczyne wystepowanie dwoch ekotypow ptakow i ich geograficzng separacje. Wyniki te sg poparte
prezentacja drzewa filogenetycznego dla ptakéw dzikich, uwzgledniajacego podzial na siedliska.

Opis wynikéw drugiej publikacji ma zblizong konstrukcje. W pierwszym akapicie Autor

charakteryzuje badang populacje oraz jej podziat na grupy badawcze. Podobnie jak wczesniej, w tabeli
przestawia podstawowe paramenty analizowanych markeréw, jednak réwniez bez podziatu na grupy
badawcze oraz przystepnego podsumowania. Poniewaz badana populacja w duzym stopniu pokrywa
si¢ Z populacja opisang w pracy pierwszej (a analizowane markery mikrosatelitarne sg takie same)
zastanawiajg mnie réznice w wynikach, szczegdlnie tych dotyczacych statystyki F. W publikacji
pierwszej, wartosci indeksu nie przekraczaty 16%, podczas gdy w drugiej siegajg 78%. Tak wysoki
wspotczynnik wsobnosci jest alarmujacy i rzadko obserwowany nawet w odtwarzanych populacjach
zachowawczych, przy czym zastrzegam, ze moje obserwacje bazujg na badaniach prowadzonych u
ssakow. Podobnie jak w przypadku pierwszej publikacji, mozna tutaj zauwazy¢ duze rozbieznosci w
heterozygotycznosci obserwowanej i oczekiwanej. Chetnie zapoznalbym si¢ z wynikami analizy
rownowagi Hardy’ego-Weinberga, by ocenié statystyczng istotnosé tych roznic.
Analiza z wykorzystaniem programu STRUCTURE ponownie przydzielita badane osobniki do dwach
subpopulacji. Subpopulacje te odpowiadaja ptakom urodzonym przed i po roku 2013. Autor upatruje
przyczyn takiego stanu rzeczy w imporcie duzej liczby ptakéw do Polski w tym czasie, zwigzanym z
rosngcym zapotrzebowaniem i introdukcjg ptakéw z innych niz dotychczas krajow. Dalej Autor
analizuje wspotczynnik wsobnosci i upatruje przyczyn jego systematycznego wzrostu w strukturze i
sposobie hodowli oraz ostrej sztucznej selekcji.

Ta czes¢ pracy jest opisana nieco skrétowo i nie prezentuje wszystkich analiz znajdujacych sie
w publikacjach wyjsciowych. Niemniej jednak, daje obraz catosci analiz zamieszczonych w
publikacjach i jest wystarczajgcy do ich zgrubnej oceny. Generalnie opisy sg przygotowane z dbatoscia
0 szczeglly, estetyke oraz poprawnos¢ jezyka naukowego. Nie znalazlem takze w catosci opracowania
znaczace] liczby bledéw edytorskich i technicznych, co $wiadezy o solidnym podejéciu Autora do
przygotowania rozprawy.

Czes¢ merytoryczna pracy koficzy si¢ czterema podsumowaniami i wnioskami. Wniosek
pierwszy odnosi si¢ do poziomu heterozygotycznosci badanych ptakow, ktéra jest okreslana, jako
niska. W pracy nie bylo jednak bezposredniego odniesienia do tego parametru oraz jego oceny na tle

innych populacji sokota. Bezwzgledne wartosci heterozygotycznosei poszezegélnych markeréw bardzo
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sie od siebie roznily i ksztaltowaty si¢ w zakresie do 0 do 0.6. W tym wniosku znajduje si¢ takze
odniesienie do odchylen w heterozygotycznoscei obserwowanej i oczekiwanej, ktora miata glownie
charakter niedoboru heterozygot. Swiadczyé ona moze o raczej o odchyleniach od stanu rownowagi
genetycznej w wyniku nadmiernej wsobnosci lub problemach z genotypowaniem markeréw, niz o
niskich wartoéciach heterozygotycznosei w ogole.

Whiosek drugi takze wymaga dopracowania. Autor pisze o tym, Ze réznice pomiedzy ekotypami moga
by¢ ,,wzmocnione lub zatarte” w efekcie prowadzonej reintrodukeji. Stwierdzanie to nie wynika z
tresci zaprezentowanych badan i powinno zosta¢ usunigte. Autor odnosi si¢ takze do braku alleli
prywatnych u poszezegdlnych ekotypoéw, wnioskujac z tego, ze ekotypy nie roznig si¢ genetycznie od
siebie. Zdanie to nie jest do konca prawdziwe, gdyz autor badat tylko kilka markeréw w catym
genomie. Co wigcej, wydaje si¢ nie doceniaé znaczenia roznié w czestosci alleli, jako Zzrodla
zmiennosci genetycznej w obrebie gatunku.

Whiosek trzeci réwniez wymaga korekty. Istnieja populacje, ktére majg wysoki poziom zmiennoscl
genetycznej, a sg rozpoznawane jako jedna populacja. Uzyskany wynik sugeruje raczej brak
homogennosci genetycznej i istnienie ukrytej substruktury populacji. Pigty wniosek nie wynika z

opisanych badafi i powinien zosta¢ usuniety.
Ocena opracowan anglojezycznych

W odniesieniu do anglojezycznych opracowan w formie publikacji, stwierdzam, ze zwierajg one
opisy tozsame z oceniang dysertacjg polskojezyczna, a w wielu miejscach nawet bardziej szczegotowe.
Dotyczy to przede wszystkim dyskusji, ktéra jest bardzie] rozbudowana i rekompensuje braki
opracowania polskojezycznego. Obie prace oceniam pod wgladem merytorycznym oraz pod wzgledem
oryginalnodci i zasadnosci podjetych badan wysoko, a sam sposéb opisu i konstrukcje prac oceniam
bardzo dobrze. Obie prace stanowia wazny wklad do dorobku dyscypliny. Jakos¢ przeprowadzonych
analiz i ich opis z pewnodcia $wiadcza o dobrym przygotowaniu Doktoranta do dalszej pracy

naukowej.
Podsumowanie

Pomimo szeregu uwag krytycznych, ktore z przyzwyczajenia recenzenta zawarlem w powyzszej
ocenie polskojezycznego opisu badafi, przedstawione opracowanie uwazam za poprawne a zawarte w
nim wiadomosci za wystarczajace. Opis jest czytelny, przejrzysty, jasny dla czytelnika, a jezyk
opracowania jest poprawny i wystarczajgco Scisty. Wartos¢ merytoryczng opisanych badan oceniam

wysoko i s3 one w mojej ocenie przeprowadzone prawidiowo, z widoczng znajomoscia tematu. Na



uwage zastuguje duzy wkilad indywidulany Doktoranta, okreslony na 81%, co $wiadczy o jego duzej
samodzielnosci, znajomosci metod statycznych i zdolno$ci wykorzystania zaawansowanych

programdw obliczeniowych.
Whiosek koncowy

Przedstawiona do oceny praca pt.: ,,Kompleksowa analiza zmiennosci genetycznej polskiej
populacji sokota wedrownego (Falco peregrinus)”, spelnia warunki okreslone w art. 187 ust. 1i 2
Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. 2023, poz. 742) oraz §9.
Regulaminu przeprowadzania postegpowan w sprawie nadania stopnia doktora Szkoly Glownej
Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie wprowadzonego Uchwalg Nr 89 — 2022/2023 Senatu SGGW z
dnia 26 czerwca 2023 roku, i niniejszym wnosze do Wysokiej Rady Dyscypliny Zootechnika i
Rybactwo SGGW w Warszawie o dopuszczenie Pana mgr inz. Karola Puchaty do dalszych etapow

procedury ubiegania si¢ o stopien naukowy doktora.
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