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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr Magdaleny Senderowicz
pt.: ,,Struktura i ewolucja kariotypu w rodzaju Crepis"”

Przedstawiona mi do recenzji rozprawa doktorska przygotowana przez Panig mgr
Magdalene Senderowicz zostata zrealizowana w Zespole Cytogenetyki i Biologii Molekularnej
Roélin, w Instytucie Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska na Woydziale Nauk
Przyrodniczych Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach, a jej promotorem jest Pani dr hab.
Bozena Kolano, prof. US. Praca ta ma postaé komentarza do trzech artykutéw naukowych,
opublikowanych w prestizowych czasopismach z listy filadelfijskiej, ktore sg spdjne tematycznie
i stanowig podstawe dysertacji, co dopuszcza art. 13 Ustawy o stopniach naukowych i tytule
naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. z 2017 r. poz. 1789). Prezentowane
badania finansowane byty przez Narodowe Centrum Nauki, w ramach projektu badawczego typu
OPUS-14, nr DEC-2017/27/B/NZ8/01478 pt.: ,,Ewolucja kariotypu w rodzaju Crepis”, ktérego
kierownikiem byta Pani dr hab. Bozena Kolano.

Prace naukowe bedace przedmiotem niniejszej rozprawy doktorskiej:

e Borowska-Zuchowska, N.; Senderowicz, M.; Trunova, D.; Kolano, B. Tracing the
evolution of the angiosperm genome from the cytogenetic pointofview. Plants 2022, 11,
784. https://doi.org/10.3390/plantsl 1060784

e Senderowicz, M.; Nowak, T.; Rojek-Jelonek, M.; Bisaga, M.; Papp, L.; Weiss-
Schneeweiss, H.; Kolano, B. Descending dysploidy and bidirectional changes in genome
size accompanied Crepis (Asteraceae) evolution. Genes 2021, 12, 1436.
https://doi.org/10.3390/genes 12091436

» Senderowicz, M.; Nowak, T.; Weiss-Schneeweiss, H.; Papp, L.; Kolano, B. Molecular
and cytogenetic analysis of rDNA evolution in Crepis Sensu Lato. International Journal
ofMolecular Sciences. 2022, 23, 3643. https://doi.org/10.3390/ijms23073643

zostaty opublikowane w latach 2021-2022 a ich sumaryczny wskaznik wptywu Impact Factor wg
Journal of Citation Reports wynosi 13,922 punktéw a suma punktow wg punktacji Ministerstwa
Edukacji i Nauki to 310 punktéw wg obowigzujagcego Komunikatu Ministra Edukacji i Nauki
w sprawie wykazu czasopism naukowych i recenzowanych materiatdbw 2z konferencji
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miedzynarodowych wraz z przypisang liczbg punktow. Wedtug o$wiadczenia zamieszczonego na
stronach 143 - 159 manuskryptu, wkiad Pani mgr Magdaleny Senderowicz w powstanie
przedstawionych prac naukowych polegat na napisaniu manuskryptow, przygotowaniu figur,
przygotowaniu materiatu roslinnego, analizach cyto-molekulamych i filogenetycznych; co
zostato potwierdzone przez pozostatych wspotautorow ocenianych prac w rozdziale VI.
»OSwiadczenia autorow”.

Artykuty naukowe wchodzace w skiad niniejszej rozprawy doktorskiej zostaty juz
zrecenzowane na etapie zatwierdzania publikacji do druku. Moja rola jako recenzenta niniejszej
rozprawy doktorskiej sprowadza sie do oceny formalnej rozprawy doktorskiej a takze oceny
merytorycznej badan zawartych w rozprawie oraz ich spéjnosci a takze oceny tekstu rozprawy
doktorskiej, ktory zostat przygotowany samodzielnie przez Autorke.

Praca doktorska Pani mgr Magdaleny Senderowicz zawiera 159 stron i jest
uporzadkowana wedtug nastepujacego podziatu:

e Autoreferat rozprawy, w ktorego sktad wchodzg nastepujgce podrozdziaty:
Woprowadzenie, Cel pracy doktorskiej, Materiat i metody, Wyniki i dyskusja oraz
Literatura;

« Publikacje wchodzgce w skiad rozprawy;

e Podsumowanie i wnioski;

e Streszczenie w jezyku polskim i angielskim;

» OsSwiadczenia autorow.

Rozdziat Wprowadzenie zawarty na siedmiu stronach tekstu prezentuje stan wiedzy
dotyczacy badan nad ewolucjg genomu roslinnego oraz ksztattowaniem struktury kariotypow. Ta
cze$C pracy napisana jest obszernie i stanowi doskonatg baze informacji, przygotowujgca
czytelnika do analizy wynikow otrzymanych w ramach pracy doktorskiej. Autorka powotujac sie
na najnowsze doniesienia naukowe scharakteryzowata genom roslinny, opisujac doktadnie
rodzaje poszczegolnych sekwencji DNA oraz zakresy ich udzialu w catkowitym genomowym
DNA wielu istotnych gatunkéw roslin. Ptynnie nawigzata do mozliwosci zastosowania technik
zwigzanych z fluorescencyjna hybrydyzacjg in situ w celu analizy wspomnianych typow
sekwencji DNA w badaniach ewolucyjnych. Autorka skoncentrowata sie na szczegdtowym
opisie powtarzalnych elementow DNA. Te sekwencje sg gtownym skiadnikiem genomu
organizmow eukariotycznych, ktéry moze stanowi¢ nawet 90% calej informacji genetycznej. Z
racji tak duzego udzialu w catkowitym genomowym DNA, sekwencje te sg doskonatym
indykatorem zmian jakie zaszty w genomach roslinnych w toku ewolucji. Sg to sekwencje
niekodujace i dlatego z poczatku okre$lano je mianem ‘Smieciowego DNA’. Powtarzalne
elementy DNA mozna podzieli¢ na krotkie i dtugie sekwencje, ktérych powtdrzenia moga by¢
rozproszone lub utozone w spos6b tandemowy. Posrod powtarzalnych sekwencji DNA
rozrézniamy:
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elementy ruchome (transpozony i retrotranspozony),
geny rRNA,
sekwencje satelitarne.

Wszystkie powyzsze typy zostaty bardzo doktadnie opisane przez Autorke. W dalszej
czesci, Pani mgr M. Senderowicz opisata procesy ewolucyjne ksztattujgce kariotypy organizméw
roslinnych. Szeroko przedstawita aberracje chromosomowe o charakterze liczbowym
i strukturalnym. Podsumowujac pierwszg czes¢ rozprawy doktorskiej musze stwierdzi¢, ze
Autorka kompleksowo przyblizyta czytelnikowi podjety przez siebie temat badawczy.

W rozdziale 1.2. Autorka scharakteryzowata cztery hipotezy badawcze, cho¢ w zdaniu
wprowadzajgcym wspomniata tylko o trzech. Testowano nastepujace hipotezy:

1. Dysploidalne zmiany liczby chromosoméw, ktére sa rezultatem rearanzacji
chromosomowych, pojawialy sie wielokrotnie w toku ewolucji rodzaju Crepis',

2. Poszczegolne linie ewolucyjne Crepis wykazywaty rézne trendy w ewolucji podstawowej
liczby chromosomow (ang. descending, ascending, bidirectional dysploidy)’,

3. Redukcja wielko$ci genomu jest dominujgcym trendem w ewolucji rodzaju Crepis

4. Linie ewolucyjne Crepis roznig sie miedzy sobg kierunkiem (symetryczny versus
asymetryczny) ewolucji kariotypu.

Wg mojej oceny hipoteza nr 2 charakteryzuje sie duzym stopniem ogolnosci i mozna rozwazy¢
pominiecie tego zatozenia lub jego przeredagowanie.

Cel pracy zostat okreslony przejrzyscie w postaci trzech punktow:
1. Zrekonstruowanie zaleznosci filogenetycznych miedzy badanymi gatunkami Crepis, ktére
umozliwig badania nad ewolucja kariotypu i wielko$ci genomu;
2. Poznanie trendow w ewolucji wielkosci genomu i ewolucji podstawowej liczby
chromosomoéw w rodzaju Crepis;
3. Porbéwnanie organizacji chromosomowej loci rDNA w rodzaju Crepis.

Rozdziat ,,Materiaty i metody” liczy piec i p6t strony i w moim odczuciu nie jest opisany
w sposOb wyczerpujacy. Moje uwagi dotyczg metod uzytych do analiz filogenetycznych. Dla
zestawu danych nrITS stosowano model TIM3e + G4, dla zestawu danych cpDNA model TVM
+ F + G4. Natomiast w analizach filogenetycznych sekwencji 5S rDNA NTS stosowano model
K2P + G4 dla linii ewolucyjnej Lagoseris, a dla linii ewolucyjnej Crepis s.s. model K3P + G4. Z
racji braku opisu tych narzedzi we wprowadzeniu, jako recenzent mam nastepujgce pytanie:
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e Co to za modele, czym sie réznig i dlaczego akurat te zostaty wybrane do analiz?

Znalaztem tez kilka uproszczen i okreSlen zargonowych, np. okreSlenie ,,ukorzeniane
drzew” - odnoszace sie do analiz filogenetycznych (strona 13), lub ,,uprawa roéliny” (Czy byla
tylko jedna? Strona 13.)

Whyniki i dyskusja zostaty potaczone przez Autorke w jeden podrozdziat (1.4.) liczacy
osiem stron. Jego tre$¢ zasadzie w petni oddaje istote opublikowanych badan, ktére przedstawiajg
analize ewolucji struktury kariotypu w rodzaju Crepis, wyniki badan nad wielkoscig genomu
w analizowanym rodzaju oraz analizy organizacji i ewolucji loci rDNA w gatunkach Crepis sp.
Autorka opisata i przeanalizowata wyniki analiz filogenetycznych, przeprowadzonych w oparciu
0 trzy zestawy danych: markery jadrowe nrITS i 5S rDNA NTS oraz cztery markery plastydowe.
Analizy oparte o marker nrITS i markery chloroplastowe umozliwity wyr6znienie dwéch linii
ewolucyjnych: Lagoseris i Crepis sensu stricto. W linii ewolucyjnej Crepis s.s. wyr6znitg cztery
kfady blisko spokrewnionych gatunkéw. Natomiast analiza filogenetyczna markera 5S rDNA
NTS nie pozwolita na wyciggniecie jednoznacznych wnioskow, ze wzgledu na duzy
miedzygatunkowy polimorfizm sekwencji nukleotydéw. Przeprowadzone badania wykazaty duze
zroznicowanie podstawowej liczby chromosomoéw oraz formut kariotypédw w tym rodzaju.
Badania ewolucji podstawowej liczby chromosomow wykazaty, ze w rodzaju Crepis
dominujacym trendem byta dysploidalnos$¢ zstepujaca. Przeprowadzono réwniez analize ewolucji
wielkosci genomu, ktéra wykazata, ze ewolucji rodzaju Crepis towarzyszyty zarbwno wzrosty,
jak i redukcje wielkosci genomu, co znajduje potwierdzenie w najnowszej literaturze tematu.
Z obowigzku recenzenta musze nadmieni¢, iz niektére narzedzia badawcze, wspomniane
w rozdziale ,,Wyniki i dyskusja” nie zostaly opisane w rozdziale poswieconym opisowi
metodyki, np. zastosowanie programu IgTree. Stagd moje pytanie:

e Do czego stuzy i jak bardzo pomocny okazat sie by¢ ww. program (IqTree).

Ponadto, moim zdaniem bardzo brakowato graficznego przedstawienia dynamiki ewolucji
kariotypu gatunkoéw nalezacych do rodzaju Crepis. Co prawda figury ilustrujace przebieg tego
procesu znajdujg sie w publikacjach stanowigcych podstawe niniejszej pracy doktorskiej,
jednakze uwazam, ze taka grafika znacznie ulatwitaby analize i zrozumienie tekstu autoreferatu.

Whioski z pracy przedstawiono w postaci 7 punktéw i w moim odczuciu zostaty dobrze
przemyslane. Mam pewne zastrzezenia do wniosku nr 6, ktéry ma charakter wyniku, a nie
konkluzji.

Od strony jezykowej praca hie budzi moich zastrzezen. Odnotowatem znikomg liczbe
bteddw edycyjnych, co Swiadczy o starannosci przygotowania manuskryptu.
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Oceniana rozprawa spetnia wedtug mnie wymagania ustawowe wobec prac doktorskich
[art. 179 ustawy z dnia 3 lipca 2018 r. Przepisy wprowadzajgce ustawe — Prawo 0 szkolnictwie
wyzszym i nauce (Dz. U. z 30 sierpnia 2018 r. poz. 1669, z p6zn. zm.) ].

Pragne zaznaczy¢, iz wymienione przeze mnie w niniejszej recenzji uwagi oraz
komentarze majg charakter dyskusyjny i w zadnym stopniu nie obnizajg wartosci pracy, ktorg

oceniam bardzo wysoko.
Whioskuje do Rady Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego

w Katowicach o dopuszczenie mgr Magdaleny Senderowicz do dalszych etapéw przewodu
doktorskiego.

Poznan, dnia 1 lipca 2022 roku



