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RECENZJA

rozprawy doktorskiej mgr Ewy Borzeckiej pt. ,, Wykorzystanie biblioteki BAC do
integracji map fizycznych i genetycznych oraz identyfikacji genéw zwiazanych
z udomowieniem i odpornoS$cig na choroby zyta”

Praca zostata wykonana w Katedrze Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin Szkoty
Giéwnej Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie pod promotorstwem Pani dr hab. Hanny
Bolibok-Bragoszewskiej, profesora uczelni.

Zyto, pomimo zmniejszajacej si¢ w ostatnich latach powierzchni uprawy jest,

w dalszym ciagu, jednym z najwazniejszych zb6z w Polsce. Wyréznia si¢ stosunkowo matymi
wymaganiami glebowo-klimatycznymi, dlatego jego uprawa koncentruje sie gtéwnie na
glebach lekkich, ktore w naszym kraju przewazajg. Wykazuje duza tolerancj¢ na niskie
temperatury oraz inne rodzaje streséw abiotycznych i biotycznych. Moze stuzyé jako model
odpornosci dla innych rodlin zbozowych, w tym pszenicy i pszenzyta. Prace hodowlane,
a zwlaszcza wprowadzenie do uprawy odmian mieszancowych, przyczynily si¢ do ogromnego
postgpu w jego plonowaniu, a ziarno zyta ze wzgledu na swoje walory odzywcze, dictetyczne
i prozdrowotne jest cennym surowcem w przemysle spozywczym. Jest cennym Zrédlem
bfonnika pokarmowego, mineratow takich jak cynk, zelazo i potas, a takze szeregu zwiazkow
bioaktywnych, w tym migdzy innymi kwasu foliowego, steroli i folianéw.
W pracach hodowlanych coraz czgsciej wykorzystywane sa wyniki badan molekularnych, ktére
ulatwiaja selekcje ogromnej liczby materialéw hodowlanych pod wzgledem okreslonych,
pozadanych cech, a zwlaszcza odpornodci na stresy wywolywane przez czynniki biotyczne
i abiotyczne, w tym odpornosci na choroby. W ostatnich latach nastgpil intensywny rozwoj
metod biologii molekularnej, w tym wysokoprzepustowych technik genotypowania i narzedzi
bioinformatycznych, co znacznie przyspieszyto prace nad poznaniem genomu zyta.

Pierwsza wysokoprzepustowa technologia genotypowania zyta zostata wdrozona wraz

z utworzeniem platformy do jego genotypowania zawierajacego klony DAIT. Zaowocowato to



pojawieniem si¢ poczatkowo map genetycznych opartych na markerach DArT,
a w pozZniejszym czasie na markerach opracowanych na podstawie sekwencji transkryptow.
Postep prac badawczych z zakresu genetyki i genomiki tego gatunku, dostgpno$¢ nowych
technik genotypowania i narz¢dzi bioinformatycznych zaowocowato opublikowaniem 2021
roku sekwencji nukleotydowej zyta. Zyto posiada jeden z najwiekszych genoméw wérdd roslin
zbozowych (ponad 8 Gpz), ktdry jest wysoce zmetylowany i z duzym udzialem sekwencji
powtarzalnych (okolo 92%).

W przedstawionej do oceny rozprawie doktorskie] mgr Ewa Brzezicka na podstawie

posiadanych zasobow genomicznych, takich jak biblioteki BAC oraz wykorzystujgc dostgpne
nowoczesne metody genotypowania dokonata integracji mapy fizycznej i genetycznej zyta oraz
uzyskala peing sekwencje wybranych gendéw zwiazanych z odpornoscig na choroby
i udomowieniem #zyta. W pracy dokonata charakterystyki klonéw BAC z wykorzystaniem
markeréw DArTseq, nastepnie przeprowadzila integracje mapy fizycznej 1 genetyczngj
wykorzystujgc zidentyfikowane adresy klon BAC-marker DArTseq, zidentyfikowata klony
BAC zawierajace geny zwigzane z odpornodcia na choroby oraz uzyskala pelng sekwencje
potencjalnych genéw zwiazanych z odpornoscig na choroby, a takze zidentyfikowala ontologii
kilku genéw udomowienia innych gatunkéw wystepujace w genomie zyta.
Zakres badan jest bardzo szeroki, a wykorzystywanie kolejnych nowoczesnych metod
badawczych i konsekwencja ich stosowania doprowadzila do osiagniecia postawionego celu
pracy oraz celéw szczegSlowych, a takze umozliwita weryfikacje postawionych hipotez
badawczych.

Przechodzac do oceny formalnej pracy doktorskiej mozna stwierdzi¢, ze podziat tredci
na rozdzialy i podrozdziaty jest powszechnie stosowany w tego typu opracowaniach i nie budzi
zastrzezen. Rozprawa zawiera nastepujace rozdziaty: streszczenia w jezyku polskim
i angielskim, wykaz stosowanych skrotow, wstep, cel i hipotezy badawcze, przeglad literatury
z podrozdzialami, materiaty 1 metody z wydziclonymi podrozdziatami, wyniki
z podrozdziatami, dyskusje, wnioski, aneks oraz spis literatury. Brak jest jedynie spisu tabel,
rysunkéw i zalgczonych tabel w ancksie, co jest drobnym uchybieniem technicznym i nie
umniejsza to wartosci merytorycznej pracy. Przedstawiony do oceny maszynopis rozprawy
posiada 135 stron, w tym 19 tabel, 13 rysunkow oraz 3 obszermne tabele zawarte w aneksie.
Wprowadzenie do badan przedstawione we wstepie i przegladzie literatury jest szczegblowe,
wiclowatkowe, a rownoczesnie syntetycznie i jasno informuje czytelnika o zagadnieniach,
ktére sa celem dysertacji. Doktorantka omawia, na podstawie damych literaturowych,

systematyke i filogenezg, =znaczenie gospodarcze i zalety zyta, ewolucje jego



genomu, a nast¢pnie metody badawcze i techniki wykorzystywane w poznaniu genomu zyta.
Upowszechnianie wysokoprzepustowych technologii genotypowania u zyta, w tym
wykorzystanie jednego z wariantow GBS (gentypowanie przez sekwencjonowanie), jakim jest
technologia DArTseq pozwolito na konstrukcje pierwszej wysokorozdzielezej mapy
genetycznej. Niestety ze wzgledu na swoje ograniczenia opublikowana mapa genomu linii
wsobnej Zyta nie miata praktycznego zastosowania. Dopiero nowa wersja sekwencji genomu
tej samej linii, ktéra jest dostepna od 2021 roku umozliwita oszacowanie liczby gendw na 34
441 (geny o wysokim poziomie ufnosci), ktére najprawdopodobniej stanowig 97,9%
wszystkich gendow zyta.

Doktorantka informuje, Zze dotychczas scharakteryzowano niewiele genéw warunkujgcych
wazne uzytkowo cechy zyta. Przy wykorzystaniu klasycznych metod analizy genetycznej
i mapowania QTL ustalono, m. in., lokalizacj¢ nicktérych gendw warunkujacych odpornosé na
patogeny i stresy abiotyczne, w tym dwa geny zwiazane z odpornoscig zyta na rdze brunatng.
W przytoczonych obszemych danych literaturowych mozna odnalez¢ informacje
o osiggnigciach polskich naukowcéw w poznawaniu genomu zyta, jak chociazby, uzyskanie
sekwencji genéw kontrolujgcych synteze glownych wtornych metabolitow, czyli biosynteze
benzoksazynoidéw (BX) u zyta, czy okreSlenie pozycji loci cech ilosciowych (QTL) dla
aktywnoéci u-amylazy, wezesnodci kwitnienia 1 porastania ziarna na mapie genetyczne;.
Doktorantka charakieryzuje takze badania nad okredleniem QTLi zaangazowanych w kontrole
cech o duzym znaczeniu agronomicznym takich jak wysoko$¢ rosliny, dtugosé klosa i liczba
ziaren w klosie, ktére byly rozmieszczone na wszystkich chromosomach zyta,
a zidentyfikowano je dzieki wykorzystaniu map genetycznych o wysokiej gestosci.

Nastgpnie Autorka rozprawy analizuje dostepne informacje na temat wykorzystania sztucznych
chromosoméw bakteryjnych (BAC), ktore dzigki swojej stabilnosci, braku chimeryzmu
i mozliwodci rearanzacji insertéw staly si¢ cemnym narzedziem genomiki strukturalne;j.
Sg relatywnie latwe w manipulacji i p6zniejszej aplikacji. Biblioteki BAC sa przydatne
w badaniach genomicznych, zwlaszcza u gatunk6w z niepoznang jeszcze sekwencja genomu.
Mogg stuzy¢ do izolacji gendw, w wysokoprzepustowym fizycznym mapowaniu
i sekwencjonowaniu genomdw, rozwoju nowych markeréw czy w cytogenetyce

Biblioteki BAC s3 cennym narzedziem genomiki strukturainej umoziiwiajacym
zidentyfikowanie rejonu genomu zawierajgcego wybrang sekwencje, poznanie sekwencji
sgsiadujgcych z interesujacych nas fragmentem i w efekcic zidentyfikowanie pelnej sekwencji

genu. Ponadto kotwiczenie pojedynczych klonéw BAC 1 kontigéw na mapach genetycznych o



wysokiej rozdzielczosci ma kluczowe znaczenie przy konstrukeji i eksploatacji map
fizycznych, co zostalo wykorzystane u wielu gatunkéw roslin.

W dalszej czesci tego rozdzialu Autorka dysertacji przedstawia rozwd] metod
sekwencjonowania DNA i ich wplyw na sposéb prowadzenia badan z zakresu genomiki z¢
wzgledu na mozliwo$¢ uzyskiwania obszernych danych dotyczacych sekwencji genomu
i transkryptomu w znacznie krétszym czasie i przy stosunkowo niskich kosztach, co
przyczynilo sie do rozwoju metod sckwencjonowania genoméw. Sekwencjonowanic nowej
generacji (NGS) zastosowano do genotypowania duzych genoméw u r6znych gatunkéw roslin
uprawnych, takich jak kukurydza, ryz, jeczmien, pszenica i soja. Markery GBS sg bardzo
uzyteczne w mapowaniu genetycznym i umozliwiajg konstrukcje map genetycznych
o wysokie]j gestosci, a jednag z wersji GBS jest metoda DArTseq. Zaletami techniki DArTseq sa
wysoka przepustowosé, atrakcyjna cena, uzyskiwanie duzej liczby markeréw oraz krétki czas
oczekiwania na wygenerowanie danych. Technologia ta jest optymalizowana dla kazdego
gatunku, w tym takze dla zyta.

Postepy w technologii sekwencjonowania oraz rozwdj metod analizy bioinformatycznej
DNA dajg coraz wieksze mozliwosci zrozumienia mechanizméw procesu udomowienia na
poziomie gendw i catego genomu organizmu. Doktorantka charakteryzuje zidentyfikowane
dotychczas geny zwiagzane z udomowianiem réznych gatunkéw, co zwigzane jest glownie
z genami odpowiedzialnymi za zwi¢kszenie wielkodci czgscl jadalnych roslin, jak np. liczba
ziaren, formowanie ostonki ziarniakéw, opadanie nasion, famliwos¢ osadki klosa, osypywanie
sie nasion, potkartowos¢, czy czas kwitnienia.

W przypadku gendéw kontrolujacych odpornos¢ roslin na porazenie przez patogeny
wskazanie przypuszczainej funkcji homologéw tych genéw u spokrewnionych gatunkéw jest
czesto utrudnione, ze wzgledu na ich zdolno$é do szybkiego ewoluowania. W ostatnich
dekadach sklonowano i scharakteryzowano ponad 100 genéw odpornosci u réznych gatunkow
roslin, jednak, jak zauwaza Doktorantka, dotychczas scharakteryzowano niewiele gendw
zwigzanych z odpornodcia na choroby u zyta. Zidentyfikowano i1 zmapowano pigé
dominujacych genéw odpornosei na rdzg brunatng u zyta, ktdra jest jedna z najwazniejszych
choréb tego gatunku, wywolywang przez grzyba Puccinia recondita f. sp. secalis (Prs): Prl,
Pr2, Pr3, Pr4 i Pr3, stad jednym z celow dysertac)i jest poszerzenie wiedzy ha ten temat.

Podsumowujac stwierdzam, ze Doktorantka bardzo dobrze przygotowala tg czgsé
dysertacji i zademonstrowata bardzo dobra znajomo$¢ literatury z zakresu prowadzonych
badan. Pismiennictwo jest bogate i obejmuje 244 pozycje literatury bardzo precyzyjnie

na$wietlajace problematyke badawcza podjeta w rozprawie, a o aktualnosci i waznosci



podjetego w pracy problemu $wiadezy cytowanie najnowszej, opublikowanej w ostatnich
latach literatury.

W rozdziale ,,Materialy i metody” Doktorantka charakteryzuje material badawczy
sposdb prowadzenia poszczegélnych etapéw badad, namnazania i analizy klonéw BAC,
szczegblowo opisuje metody izolacji DNA, zastosowane techniki genotypowania oraz
narzgdzia statystyczne i bioinformatyczne uzywane do obrébki uzyskanych danych.

W swoich badaniach wykorzystata dostgpna biblioteke BAC linii wsobnej zyta 1.318,
ze $rednig dhugoscig insertu 121 kpz i z okoto 1,5-krotnym pokryciem genomu. Biblioteka ta
skiada si¢ z 105 216 pojedynczych klonéw, z ktérej wydzielila superpule (SP), a nastepnic
wyizolowata DNA. Szczeg6towo opisuje zastosowane procedury izolacji DNA, zaréwno z pul
zbiorczych, a jak i pojedynczych klonéw BAC. Genotypowanie pul zbiorczych klonéw BAC
wykonata z wykorzystaniem jednej z metod Genotyping by Sequencing (GBS) stosujac
technike DArTseq. W kolejnych podrozdziatach opisuje analizy bioinformatyczne markerow
DArTseq oraz spos6b kotwiczenie klonow BAC za pomocg tych DArTseq z wykorzystaniem
zintegrowanej mapy genetycznej wygenerowanej z uzyciem markeréw DArTseq. Do
sprawdzenia wiarygodnodci przyporzadkowania marker6w DArTseq do klonéw BAC
zastosowata algorytm BLAST oraz uzyskane informacje o polozeniu markeréw na mapic
genetycznej.

Natomiast sekwencjonowanie indywidualnych klonéw BAC przeprowadzone zostato
z wykorzystaniem dwoch metod sekwencjonowania nowej generacji: Illumina oraz Oxford
Nanopore. Dwa z klonéw BAC zostaly zsekwencjonowane obiema metodami.

Na uwage zastuguje wykorzystanie wielu narzedzi bioinformatycznych, ktdre
umozliwily uzyskanie informacji na temat obecnosci w klonach BAC homologicznych do
innych gatunkéw genéw zwigzanych z udomowieniem, czy odpomnoscia na choroby oraz
projektowanie starteréw stuzacych od ich weryfikacji. Zwykle weryfikacje obecnosci tych
gendéw przeprowadzata cksperymentalnie oraz bioinformatycznie. Startery do weryfikacii
spodziewanych genéw w klonach BAC konstruowata positkujac sie sekwencjami z bazy
danych NCBIL oraz wykorzystywata sekwencje zdeponowane w bazie GSS banku genow
GenBank.

Zastosowanie programu FGENESH umozliwilo wsiepne okreslenic sekwencji
i struktury nowo zidentyfikowanych genéw potencjalnie zwigzanych z odpornoscia na choroby
u Zyta oraz zwigzanych z udomowieniem. Natomiast program Bioedit postuzyt do ich edycii
1 wizvalizacji sekwencji. Autorka rozprawy wykonala takze analize ekspresji genu odpornosei

na porazenie przez rdzg brunatng Puccinia recondita f. sp. secalis wykorzystujac w tym celu



materiat rodlinny dwoch linii wsobnych zyta poddanych inokulacji zarodnikami tego patogena.

Zaproponowane i opisane w powyzszym rozdziale procedury postepowania umozliwity
pelng realizacje postawionych celéw badawczych i nie budza zadnych zastrzezen.

Wyniki ocenianej rozprawy mgr Ewy Borzeckiej sa bardzo nowatorskie i dostarczajg
nowych informacji dotyczacych genomu zyta. W pracy zaprezentowano wykorzystanie
biblioteki BAC zyta do integracji map fizycznych i genetycznych. Po raz pierwszy do
kotwiczenia klonéw BAC na mapie genetycznej zostaly wykorzystane markery typu GBS -
DArTseq. W wyniku genotypowania 16 superpul klonow BAC metoda DArTseq
zidentyfikowala 221 122 potencjalnych adreséw marker DArTseq—klon BAC, z kiérych
wybrano 53 370 zawierajgcych 41 438 zytnich marker6w DArTseq. Dlugo$¢ zytnich markeréw
DArTseq, ktére znalazly si¢ w adresach, wynosita od 20 do 69 nukleotydow i zostaly one
przyporzgdkowane do 19 695 klonéw BAC. Liczba zakotwiczonych klonéw BAC byla rézna
dla réznych chromosomow, a ich analiza wykazata ich nieréwnomiermne rozmieszczenie wzdiuz
mapy genetycznej zyta. Najwigcej klondw BAC znalazio si¢ na chromosomach 6R 1 7R,
a najmniej na chromosomie 2R.

W pracy Doktorantka przedstawita réwniez implementacje i optymalizacje rozwigzan
metodycznych, takich jak sekwencjonowanie pojedynczych klonéw BAC metodg Nanopore -
utatwiajace wykorzystanie bibliotek BAC w badaniach z zakresu genetyki i genomiki. Autorka
dysertacji wykazata, ze sekwencjonowanie nowej generacji Oxford Nanopore z uzyciem
urzadzenia MinION daje w analizowanych klonach BAC pelna ciaglo$¢ sekwencji zawierajaca
wektor wraz z insertem, a identyczno$¢ tych sekwencji w pordwnaniu z sekwencja
zdeponowang w bazie danych GenBank wynosila ponad 99%, natomiast identycznos¢
sekwencji uzyskanych metoda Illumina i Nanopre wynosita okolo 99%, a liczba wykrytych w
klonach BAC polimorfizméw SNP wynosita od 6 do 19, a liczba polimorfizméw typu InDel -
od 18 do 81.

Biblioteka BAC zostala roéwniez wykorzystana przez Doktorantke do identyfikacji
gendéw zwigzanych z udomowieniem i odpornoscia na choroby Zzyta. Analiza wszystkich
sekwencji markeréw DArT, skojarzonych na podstawie analiz bioinformatycznych z funkcjami
zwigzanymi z odporno$cia na choroby pozwolita na identyfikacje 11 klonéw BAC
przypuszezalnie zawierajgeych przynajmniej dwa markery DArT powigzane z odpornoscia na
choroby. Zaprojektowano do nich startery sprawdzone eksperymentalnie pozwolily na
potwierdzenie w 7 z nich sekwencji markeréw DArT zwigzanych odpornodeig na choroby,
a $rednie pokrycie poréwnywanych fragmentéw wynosito okoto 90%. Przeprowadzona analiza

programem SoftBerry/FGENESH sekwencji klonéw BAC pozwolila na zidentyfikowanie



przypuszczalnej petnej sekwencji i struktury obecnych w nich genéw, w tym gendéw
potencjalnie zwigzanych z odpornoscia na choroby u zyta.

Bardzo cennych informacji dostarczyta analiza BLAST z wykorzystaniem bazy danych
RefSeq z NCBI, ktéra wskazata, ze geny wystepujace w jednym z klonéw BAC sa podobne do
gendw, ktore mogg bra¢ udziat w odpowiedzi na porazenie roslin patogenem wywolijacym
rdzg brunatng. Sposréd wytypowanych genow sekwencja genu nazwanego Sck33 wykazata
najwyzsze podobienstwo z sekwencjami gendw Lrk 33, Lrkl9 oraz Tak33 pszenicy.
Podobiefistwo to wyniosto ponad 93%, ze srednig diugoscia dopasowania porownywanych
fragmentéw przewyzszajaca 80%. Gen ten wykazat takze wysokie podobiefistwo do sekwencji
genu Lr10-like zwlaszcza w rejonie kodujacym, a reakcja roslin zyta z tym genem na porazenie
przez zarodniki rdzy brunatnej wykazywaty podobiefstwo do reakcji roslin z genem L 1. Dla
tego genu zaprojektowano pary starteréw, ktdre poddano weryfikacji i jedna z tych par moze
by¢ wykorzystywana do identyfikacji tego genu w materiatach genetycznych zyta. Poziom
ckspresji tego genu u badanych roslin zyta poddanych inokulacji przez zarodniki rdzy brunatnej
wykazywal istoing roznice w stosunku do roslin kontrolnych, co moze sugerowaé, ze gen ten
moze bra¢ udzial w odpowiedzi rosliny na infekcj¢ przez ten patogen.

Ponadto Autorka rozprawy zidentyfikowata 11 gen6w, ktore przypuszezalnie zwiazane
sg z udomowieniem, dla ktérych takze zaprojektowata startery do amplifikacji fragmentéw tych
genow z genomem zyta. Na uwage zastuguje takze opracowanie struktury kilku genéw
potencjalnie zaangazowanych w proces udomawiania u zyta wykazujacych homologic do
gendw innych gatunkéw zbéz, a takze przypuszezalne struktury genéw zwiazanych z reakcja
odpornosci zidentyfikowanych w klonach BAC.

W opisanych badaniach Doktorantka wykorzystata biblioteke BAC linii wsobnej zyta
L318, a podobiefistwo sekwencji i pokrycie pordwnywalnych fragmentéw z genomem
referencyjnym zyta nie zawsze bylo wysokie i dotyczylo przede wszystkim krotkich
fragmentéw genéw. Prosz¢ o wyjasnienie skad mogg baré si¢ niskie dopasowania sekwencji
lub mniejsze badz wicksze niezgodnosci.

Mam takze pytanie dotyczgee czynnikow, ktére moga byé przyczyna blednej predykeji
bioinformatycznej przypuszczalnych gendw, co ma miejsce np. w przypadku homologéw
u innych pokrewnych gatunkdow.

Rozprawg konczy obszerna i dobrze przeprowadzona dyskusja, w ktérej Doktorantka
zestawila uzyskane wyniki z dostepnymi w literaturze badaniami innych Autoréw, odnoszac
si¢ kolejno do wszystkich etapow prowadzonych badah whasnych. Ten rozdziat zostal

opracowany przez Doktorantke bardzo starannie, zawiera dogl¢bna analize wynikéw wihasnych,



co znaczaco podnosi walory naukowe dysertacji i w calej rozciaglosci zastuguje na
wyréznienie. Podsumowaniem jest sze$¢ wnioskdOw wyciagnietych na podstawie
przeprowadzonych badan i analiz, ktére maja potwierdzenie w przedstawionej dokumentacji
wynikéw.

W trakcie opracowania rozprawy Doktorantka nie ustrzegla sig drobnych blgdow
jezykowych, literowych, skr6tow mys$lowych (np. gen produkeji chleba pszennego) czy
przejezyczefi, ktore zaznaczylem w tekscie przestanego do oceny maszynopisu, a kidre moga
byé z tatwoscia usuniete w trakcie przygotowania Autoreferatu. Zauwazone w pracy drobne
niedociagniecia nie umniejszajg jej bardzo wysokiej wartosci merytorycznej, poznawcze]

i naukowej.

Whiosek koficowy

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska wnosi nowe elementy wiedzy w dziedzinie

genetyki i genomiki Zyta oraz znaczaco poszerza dotychczasows wiedze na temat przydatnosei
technologii DArTseq do efektywnego zakotwiczania klonéw BAC na mapie genetyczne] zyta,
wykorzystania biblioteki BAC do identyfikacji genéw zwigzanych z odpornoscia na choroby
oraz udomowieniem u zyta. Zaprezentowane wyniki daja mozliwos¢ analizy rejondéw genomu,
na ktére wywierana byla presja selekcyjna podezas udomowienia i hodowli zyta. Ponadto
w pracy przedstawiono implementacje i optymalizacj¢ rozwigzan metodycznych, takich jak
sekwencjonowanie pojedynczych klonéow BAC metodg Nanopore - ulatwiajacych
wykorzystanie bibliotek BAC w badaniach z zakresu genetyki i genomiki. Uzyskane wyniki
posiadaja wysokie walory poznawcze i naukowe i stanowia punkt wyjscia do dalszych badan
nad funkcjg zidentyfikowanych gendw, co przyczyni sig¢ do lepszego poznania genetycznej
kontroli istotnych funkgcji i cech uzytkowych u zyta.
Uwazam, ze temat podjety przez Doktorantke jest bardzo aktualny, a pytania postawione
w celach badawczych sformulowano w sposéb jasny i prawidtowy. Dzigki zastosowaniu
wlagciwych metod wytyczone cele zostaty w pelni zrealizowane, postawione hipotezy
badawcze zweryfikowane, a uzyskane wyniki i wnioski znajdujg pelne potwierdzenie
w materiale dokumentacyjnym przedstawionym w tabelach, na rysunkach, oraz majg bardzo
wysokg warto$é naukowa.

Zgodnie z ustawa Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2018 r. poz. 1668,
7 pdzn. zm.) praca mgr Ewy Borzeckiej pt. ,, Wykorzystanie biblioteki BAC do integracji map

fizycznych i genetycznych oraz identyfikacji gendéw zwigzanych z udomowieniem i



odporno$cia na choroby zyta” spelnia wszystkie wymogi stawiane rozprawom doktorskim
przez, dlatego stawiam wniosek do Rady Dyscypliny Nauki Biologiczne Szkoty Giéwnej
Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie o dopuszezenie Jej Autorki do dalszych etapow
przewodu doktorskiego.

Ze wzgledu na wagg podjgtego tematu, zakres przeprowadzonych badaf, zastosowanie
nowoczesnych metod badawczych, efektywne wykorzystanie istniejgcych w Katedrze zasobéw
genomicznych, kompleksowo$é w podejsciu do rozwigzywanego zagadnienia, a takze
opanowanie i zastosowanie wieln narzedzi bioinformatycznych oraz wdrozenie
sekwencjonowania nowej generacji Nanopore, a przede wszystkim za wysoka warto§é

naukowg uzyskanych wynikéw, wnioskuje o wyr6znienie rozprawy doktorskiej nagrods.

Prof. dr hab. Henryk Bujak
Wroctaw. dnia 5.11.2022 r.






