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Recenzja

rozprawy doktorskiej Pana mgr inz. Adriana Cyplika pt. ,,Metody estymacji efektow interakciji
wyzszych rzedow gendw determinujacych cechy ilodciowe na podstawie obserwacji
fenotypowych i markeréw molekularnych” wykonanej w Katedrze Metod Matematycznych i
Statystycznych Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu, pod kierunkiem Prof. UPP dr hab.
Jana Bocianowskiego.

Recenzje wykonano na zlecenie prof. dr hab. Andrzeja Blecharczyka — Przewodniczgcego
Rady Naukowej Dyscypliny Rolnictwo i Ogrodnictwo, Uniwersytetu Przyrodniczego w
Poznaniu w oparciu o pismo RNDRIO-34/4000/2023 z dnia 03.10.2023. Pismo to zawieralo
informacje o powotaniu mojej osoby na recenzenta rozprawy doktorskiej Pana mgr inz. Adriana
Cyplika.

Pan mgr inz. Adrian Cyplik jest absolwentem Uniwersytetu Przyrodniczego w
Poznaniu, Wydziatu Rolnictwa i Bioinzynierii, kierunku Biotechnologia, gdzie w 2018 roku
uzyskal tytul zawodowy magistra inzyniera. W trakcie studiow magisterskich Pan mgr inz.
Adrin Cyplik brat udziat w stazu zagranicznym w Natural Resources Institute Finlad (LUKE),
podczas, ktorego zdobyl cenne umiejetnodci z zakresu projektowania doswiadczen oraz technik
molekularnych. Kandydat w 2019 roku rozpoczal studia III stopnia w Szkole Doktorskiej
Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu w dyscyplinie rolnictwo i ogrodnictwo. Jest autorem
17 publikacji, z czego 10 artykutéw opublikowano w czasopismach z listy JCR. W szedciu
artykutach Doktorant jest pierwszym autorem, w grupie tych prac znajdujg si¢ artykuly
wykorzystane do przygotowania rozprawy doktorskiej, Kandydat jest rowniez autorem bgdz
‘wspolautorem wystapien na siedmiu konferencjach naukowych. Dotychczas nie ubiegat sie o
nadanie stopnia doktora.

Rozprawa doktorska mgr inz. Adriana Cyplika dotyczy mozliwosci wykorzystania
obserwacji fenotypowych oraz markerow molekularnych do estymacji interakcji wyzszych
rzedow genow warunkujacych cechy ilodciowe, ktére ogélnie rzecz biorge majg wplyw na
wlasciwoscei uzytkowe i cechy agronomiczne roslin uprawnych. Kandydat trafnie wybrat do
testowania hipotez badawczych trzy bardzo istotne gatunki roslin uzytkowych, dwa bedace w
grupie czterech gatunkdw zywigeych $wiat (dostarczajacych cztowiekowi ponad 60% biatka i
energii) czyli pszenica 1 kukurydza. Trzecim gatunkiem jest jeczmiefn rodlina wazna dla
przemystu spozywezego oraz bedaea podstawowym surowcem dla przemystu browarniczego,
gatunek ten reprezentowany byt przez dwa zestawy populacji linii DH testowanych w sumie w
25 srodowiskach. Tak wybrany zestaw czterech populacji roslin uzytkowych zostal poddany
zaawansowane] analizie statystyczno-genetyczne]. Wyniki tej analizy zostaly opublikowane w
nastepujacych artykutach:

1. Cyplik, A., Bocianowski, J. (2022). Analytical and numerical comparisons of two methods
of estimation of additive x additive » additive interaction of QTL effects. Journal of Applied
Genetics (IF 2021: 2,653; punktacja wg MEIN: 140)



2. Cyplik, A., Sobiech, A., Tomkowiak, A., Bocianowski, I. (2022).Genetic Parametets for
Selected Traits of Inbred Lines of Maize (Zea mays L.). Applied Sciences (IF 2021: 2,838,
punktacja wg MEIN: 100)

3. Cyplik, A., Czyczylo-Mysza, LM., Jankowicz-Cieslak, J .Bocianowski, J. (2023).
QTLxQTLxQTL Interaction Effects for Total Phenolic Content of Wheat Mapping Population
of CSDH Lines under Drought Stress by Weighted Multiple Linear Regression. Agriculture (IFF
2022: 3,6; punktacja wg MEiN: 140)

Czwarta publikacja zawiera wyniki analiz symulacyjnych:

4. Cyplik, A., Bocianowski, J. (2023). A Comparison of Methods to Estimate Additive—by—
Additive-by—Additive of QTLxQTLxQTL Interaction Effects by Monte Carlo Simulation
Studies. International Journal of Molecular Sciences (IF 2022: 5,6; punktacja wg MEIN: 140)

Sumaryczny IF prac Kandydata (wg roku opublikowania) to 14,691, natomiast sumaryczna
liczba punktéw ministerialnych (wg roku opublikowania) to 520.

Cheiatbym tu podkredlié, ze wszystkie pracy zostaly opublikowane w prestizowych
czasopismach znajdujacych sie w wykazie JCR i posiadajg wysokie wspotezynniki wptywu.
Poza tym prace te zostaty ocenione przez recenzentéw wybranych przez redakcje czasopism
bedacych ekspertami w danej dziedzinie. Dlatego tez w mojej recenzji cheiatbym skupi¢ si¢ na
strukturze rozprawy doktorskiej, stronie merytorycznej i spojnosci prezentowanego w kazdym
artykule tematu jako rozwiazanic ogélnego problemu badawezego.

Hodowla roglin moze by¢ traktowana jako nauka zajmujaca sig interpretacja i wykorzystaniem
zjawisk genetycznych w celu ksztaltowania whasciwosei biologicznych rodlin ale jest to tez
dzialalnosé praktyczna zmierzajaca do wytworzenia i zachowania nowych odmian roslin
uprawnych. Pan mgr. inz. Adrian Cyplik podjat sie trudnego zadania okreslenia zaleznosci
pomiedzy genami warunkujgeymi cechy ilosciowe, ktére to maja najwigksze znaczenie w
ksztattowaniu wartosci uzytkowej rolin uprawnych. Cechy iloSciowe warunkowane sg przez
wiele gendéw o matych efektach jednostkowych, ponadto sg mocno modyfikowane przez
szeroko pojete §rodowisko (naturalne i antropogeniczne: temperatura, wilgotnos¢, skiadniki
odzyweze gleby i stosowane zabiegi agrotechniczne itp.) sg one dziedzicznymi cechami roslin
i zwierzat, ktére charakteryzuja si¢ zmiennoscig ciagla. Majg one duze znaczenie w rolnictwie
poniewaz determinuja m.in. wielko§¢ plonu generatywnego i wegetatywnego, ale réwniez
odporno$¢ na stresy biotyczne i abiotyczne, W odréznieniu od cech jakosciowych (gdzie
osobniki mozna pogrupowaé w wyrazne klasy fenotypowe) kontrolowanych przez pojedynezy
gen, cechy ilo$ciowe determinowane sg przez polaczone efekty wielu loci genetycznych i
interakeji srodowiskowych. Jeden gen moze wykazywaé niewielki wplyw na dang cechg, co
sprawia, ze ich indywidualny wplyw jest trudny do zidentyfikowania. To znacznie utrudnia
proces selekcji, bedacy podstawowym narzedziem w hodowli roslin. Poza sumujacym sig
cfektem wielu genéw na ostateczng ekspresje cechy ma jeszcze wplyw interakcja mogaca
zmieni¢ finalny efekt wynikajacy tylko z sumujgcego si¢ dziatania wielu genéw. Stad tez
poznanie interakcji wielu loci cechy ilosciowej moze poméc w trafniejszym wyborze
osobnikéw do dalszych etapow hodowli. Dlatego duza zaleta podjetego przez Pana mgr inz.
Adriana Cyplika problemu badawezego jest nie tylko jego aspekt poznawczy ale i praktyczny.
Do identyfikacji regionéw genomowych odpowiedzialnych za te cechy wykorzystywane sa
m.in. nastepujace metody statystyczne: mapowanie loci cech ilosciowych (QTL), badania
asocjacyjne calego genomu (GWAS). Mapowanie QTL obejmuje tworzenie map genetycznych
i identyfikacjc regiondéw zwiazanych z okre§lonymi cechami poprzez analiz¢ wzorcow
dziedziczenia w segregujacych populacjach. Natomiast metoda GWAS bazuje na obszernych
zestawach markerow genetycznych do wykrywania powigzan migdzy okre§lonymi markerami
a zmiennodcia cech w populacji niespokrewnionych osobnikow. Obie metody pomagajg
wskazaé geny kandydujgce, ktore przyczyniaja sig do ekspresji cech ilosciowych, umozliwiajge
cenny weglad w podstawowy szkielet genetyczny populacji roélin uzytkowych. Wiedza taka
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pozwala efektywniej dobieraé hodowcom materiat wyjsciowy do krzyzowan, aby przewidywac
potencjalne pojawienie si¢ korzystnych rekombinantdw w pokoleniach segregujacych. Ponadto
analiza cech ilo$ciowych moze by¢ bardzo przydatna w hodowli roslin w przypadku ztozonych
cech o niskim wspolczynniku odziedziczalnosci. Tu dobdr materialéw wyjsciowych jest
jeszcze istotniejszy aby obserwowana zmienno$¢é w populacii 1 wzrost wartodci okreslonych
cech uzytkowych byt przekazywany w kolejnych pokoleniach. Poza sumujacym si¢ efektem
wielu loci na ekspresje cechy ilosciowe] wplywaja wrzajemne interakcje miedzy allelami.
Ogdlnie mozna ja opisaé jako zlozone wspotdziatanie miedzy wieloma genami i allelami w
organizmie wywolujac ekspresje cech i prowadzac do powstania okreslonego fenotypu. Pan
mgr inz. Adrian Cyplik umiejetnie przedstawia wybrane interakcje miedzy genami jak:
epistaza, interakcje synergistyczne, interakcje antagonistyczne, mutacje supresorowe,
warunkowa letalnodé. Nastepnie wyjasnia pojecie interakeji genetycznych wyzszego rzedu,
ktore odnoszg si¢ do ztozonych zaleznodei migdzy trzema lub wigksza ilodcia gendw w genomie
organizmu. W odréznieniu od interakcji genetycznej obejmujacej zwykle pary gendw
interakcje wyzszego rzedu biorg pod uwage sumowane efekty wielu genow i dodajg one kolejny
poziom komplikacji wiodacy do zrozumienia genetycznej regulacji fenotypowej ekspresji
cechy. :

Podsumowujac powyzsze stwierdzenia, jestem przekonany ze podjgcie badain majacych
na celu estymacje efektdw interakeji wyzszego rzedu genéw zaangazowanych w ekspresje cech
ilosciowych w oparciu o obserwacje fenotypowe i1 markery molekularne jest wysoce
~ uzasadnione biorge pod uwage zardwno aspekty poznawcze jak i mozliwosci aplikacji
uzyskanych wynikéw w doskonaleniu roslin uprawnych.

Ocena i uwagi dotyczgce poszcezegoInych rozdzialow

Oceniana praca posiada wszystkie elementy typowe dla rozpraw doktorskich oraz
spelnia wymagania formalne i merytoryczne stawiane tego typu opracowaniom. Obejmuje ona
137 stron druku, a tekst uzupeinia 17 tabel, oraz 4 ryciny, ktére rzetelnie obrazuja wykonane
doswiadczenia, cho¢ sg tylko skondensowana forma wykonanych badan. Praca opiera si¢ na
cyklu 4 publikacji ktdre sg dostepne w catoéei na stronach 79-124 i w pracach tych mozemy
znalez¢ szezegdtowe opracowania tabelaryczne oraz ryciny. W toku wywodu Autor cytuje 125
pozycji literatury, Recenzowana rozprawa doktorska zostala napisana w sposob staranny i
przejrzysty.

Dysertacje otwiera ,, Wykaz prac naukowych wchodzacych w skiad cyklu publikacji
rozprawy doktorskiej”, dalej spis tresci, po ktorym Autor umieécit ,,Wykaz stosowanych
skr6tow” a nastepnie streszezenie w jezyku polskim 1 angielskim.

W rozdziale 4.,Wprowadzenie” liczacym 8 stron Autor zawarl nastgpujace
podrozdziaty: 4.1. Hodowla roélin, 4.1.1. Cele hodowli roélin, 4.1.2. Metody hodowli roélin,
4.2. Cechy ilosciowe, 4.3. Interakcje genetyczne. Rozdziat ten w bardzo logicznym wywodzie
przybliza czytelnikowi problemy hodowli roélin zwigzane z selekcja wynikajace =z
wielogenowego dziedziczenia cech uzytkowych i interakcji genotypu z szeroko pojetym
§rodowiskiem. Zostal on opracowany starannie i wnikliwie, uwzgledniajac przyklady
zastosowania metod statystycznych w hodowli réznych grup roslin uzytkowych.

Autor umiejgtnie i jasno przedstawil hipoteze badawcza it cel pracy doktorskiej, ta
pierwsza zaklada mozliwosé wykorzystania obserwacji fenotypowych oraz markeréw
molekularnych do estymacji efektow inferakeji wyzszego rzedu gendw warunkujacych cechy
ilodciowe. Natomiast celem podjetych badan byto opracowanie i poréwnanie metod bazujacych
na obserwacjach fenotypowych oraz markerach molekularnych do oszacowania interakeji
wyzszych rzedéw gendéw oraz wpltywu tych interakcji na cechy ilosciowe. Do weryfikacji
hipotezy badawczej i realizacji celow podjetych badan Kandydat zastosowal nastepujgce
metody badawcze: regresja wielokrotna niewazona z uwzglednieniem interakcji wyZszego



rzedu (aaa) ze stopniowa selekcja cech, regresja wielokrotna niewazona z uwzglednieniem
interakcji wyzszego rzedu (aaa) ze stopniowa selekcjg cech wedlug procedury regresji
krokowej, wazona regresja wiclokrotna ktora zostala wykorzystana do poprawy estymacji
parametru zwigzanego z interakcjg wyzszego rzgdu. Doktorant ponadio podjat probe
opracowania estymatoréw parametru zwigzanego z efektem potrdjnej interakeji gendw
determinujacych cechy ilociowe, na podstawie obserwacji tylko fenotypowych oraz z
uwzglednieniem markeréw molekularnych. Dodatkowo poréwnat metody fenotypowe i
genotypowe estymacji catkowitego efektu interakcji aaa w sposdb numeryczny oraz
analityczny, Weryfikacja hipotezy badawcze] obejmowala réwniez poréwnanie symulacyjne
dwoéch metod (fenotypowej i trzech wariantéw metody genotypowej) estymacji calkowitego
efektu interakcji aaa. Cel pracy koresponduje z tematem pracy, zalozeniami metodycznymi oraz
wnioskami. '

Metody do$wiadezalne zostaly opisane bardzo precyzyjnie, poczagwszy od metod
estymacji w tym oszacowanie na podstawie fenotypu a nastgpnie szacowanie na podstawie
obserwac]i genotypowych w tym podrozdziat na temat selekcji markerow w dwoch watiantach
selekcja stopniowa (publikacja 1 i 11} oraz wariant drugi selekcja krokowa (publikacja ITT1TV).
Kandydat rowniez szczegOlowo w kolejnych podrozdziatach opisuje zastosowanie regresji
niewazonej, w tym przypadku oszacowanie potrojnej interakcji (aaa) bazuje na zalozeniu, ze
geny determinujace ceche sg $cisle powigzane z obserwowanymi markerami molekularnymi.
Kolejny podrozdzial metodyczny opisuje wykorzystanie regresji wazonej w zmodyfikowangj
wersji regresji danych markerowych na ceche ilosciows ktdra moze by¢ rozwazana poprzez
zastosowanie wazonej wielokrotnej regresji liniowej.

Kolejny rozdziat ,,Zbiory danych”™ opisuje wykorzystane dane i materiat badawezy. Do
publikacji I (Journal of Applied Genetics, 2022) dane pochodzity z Pénocnoamerykanskiego
Projektu Badania Genomu Jeczmienia (ang. North American Barley Genome Mapping Project,
NABGMP) i skladaty sie ze 150 linii podwojonych haploidéw (DH) jeczmienia testowanych
w szesnastu srodowiskach. W tej samej publikacji wykorzystano réwniez zbior danych kiory
pochodzit ze 145 linii DH jeczmicnia uzyskanych w wyZej wymienionym projekcie z
krzyzowki dwu odmian dwurzedowych Harrington x TR306 analizowanych pod kgtem 7 cech
fenotypowych badanych w pieciu $rodowiskach, oraz zestawu markeréw molekularnych
(gtownie RFLP). W publikacji drugiej (Applied Science, 2021) zbior danych pochodzit z
kolekeji 252 linii wsobnych (RI) kukurydzy, u ktérych badano 8 cech (dtugos¢ kolby, Srednice
kolby, dtugosé rdzenia, $rednice rdzenia, liczbe rzgdow ziarna, liczbg ziaren w rzgdzie, masg
tysigca ziaren (TIKW) oraz plon. W publikacji trzeciej (Agriculture, 2022) dane pochodzily
94 linii podwojonych haploidéw pszenicy, byta to populacja mapujaca dla kibrej opracowano
920 markeréw molekularnych. Publikacja czwarta (International Journal of Molecular
Sciences, 2023) zawiera wyniki symulacji Monte Carlo poréwnujacych fenotypowe i
genotypowe (niewazone i dwie modyfikacje wazone) oszacowania efek{ow potrdjnej interakeji
miedzy loci QTL. Na podkreslenie zastuguje, ze dokonano tu trafnego wyboru obiekiow
ro§linnych biorge pod uwage sposéb rozmnazania roslin 1 jego konsekwencje genetyczne.
Mamy tu model samopylny w postaci pszenicy i jgczmienia oraz model obcopylny w postaci
kukurydzy. Jak wiadomo sposéb reprodukeji implikuje genetyczng strukturg populacii,
mozliwodei utrwalenia korzystnych cech a 2z tym wiaze si¢ poza naukowym réwniez
aplikacyjnych charakter prezentowanych badan i mozliwosci wykorzystania wynikow w
hodowli roélin. Rozdzial ,,Materialy i metody” kofczy wykaz wykorzystanego w obliczeniach
statystycznych oprogramowania.

Kolejny rozdziat ,,Wyniki i dyskusja” obejmujacy 31 stron, przedstawia w sposob
uporzgdkowany i jasny wykazujac zrealizowanie zatozonego celu. Kandydat podzielit opis
uzyskanych wynikow zgodnie z zakresem eksperymentalnym poszezegolnych publikacji



Wyniki przedstawione w publikacji I, pozwolily doj$é Doktorantowi do wniosku iz
zaprezentowane metody byly uzytecznymi narzedziami statystycznymi m.in. do
charakterystyki QTL i pozwalaja na oszacowanie potrdjnej interakcji. Do sformutowania takich
wnioskéw wykorzystano bardzo obszerny zbidr danych (dwa zestawy linii DH jeczmienia,
tacznie 295 linii DH) stad mozna sadzié o duzej trafnoéei i powtarzalnosei uzyskanych
wynikéw. Cheiatbym tu podkresli¢ iz na podstawie dostepnej literatury jest to pierwsze
doniesienie dotyczace zastosowania pordwnan analitycznych i numerycznych z dwoch metod
szacowania potrojnej interakeji addytywnej (aaa) do estymacji interakcji wyzszego rzedu loci
cech ilosciowych (QTL). Publikacja 11 data podstawy do wyciggniecia wniosku iz interakcje
wyzszego 1zgdu, chociaz powszechnie zaniedbywane, czgsto wywieraja znaczacy wplyw na
cechy fenotypowe, a wykrycie efektow epistatycznych umozliwia lepsze zrozumienie interakeji
poszezegolnych gendw i pozwala na dokladniejsze oszacowanie wptywu poszezegbélnych
genow. Przedstawione przez Doktoranta wyniki bazujace na bardzo duzym zbiorze danych
prezentujgcych obcopylny model reprodukeji (252 linie kukurydzy) pokazuja, ze
oddziatywania interakeji podwojnej i potrdjnej sa czesto podobne pod wzgledem rodzaju
wplywu (pozytywnego lub negatywnego) i oszacowania samej wartosci. Natomiast pominigcie
uwzglednienia efektu interakeji wyzszego rzgdu w ujeciu genetyki iloéciowej moze skutkowaé
znacznym niedoszacowaniem addytywnego efektu warunkowanego przez loci cech
ilosciowych (QTL). Publikacji ITI daje podstawy Kandydatowi do stwierdzenia iz stosujac
regresj¢ wazona na obserwacjach markerowych, uzyskane szacunki sg blizsze do szacunkéw
uzyskanych metodg fenotypows. Ponadto mozna réwniez stwierdzi¢, ze potrdjna interakcja
miata znaczacy wptyw na ekspresj¢ cech ilosciowych. Proponowana metoda regresji wazonej
do szacowania efektu potrojnej interakcji loci cech ilodciowych (QTLxQTLXQTL) moze
stanowi¢ pomost pomigdzy metoda fenotypowa a metodg genotypowa. W publikacji IV
zawierajgcej symulacje 84 sytuacji cksperymentalnych Kandyvdat konkluduje iz wazona
wielokrotna regresja liniowa to przydatne narzedzie do szacowania parametru zwigzanego z
potréjng interakcjg addytywng genow. Natomiast niezaleznie od wariantu podejscia w regresji
wazonej uzyskano poprawe estymacji parametru potrojnej interakeji addytywnej w poréwnaniu
z wynikami uzyskanymi przy uzyciu regresji niewazonej. Na podstawie uzyskanych wynikow
Doktorant wskazuje, ze oszacowanie potréjnej interakeji addytywnej metoda regresji wazonej
mozna zastosowac do réznych gatunkow roslin,

Prezentowana rozprawa zawiera skondensowang wersje Dyskusji co przy pracy
przygotowanej w oparciu o cykl publikacji nie byto konieczne, liczy ona 9 stron. Jest to na
pewno na plus dla pracy, pomimo tego iz w Rozdziale II dysertacji (od str. 77) mozenty znalezé
szczegolowe dyskusje zwiazane z wykorzystanymi zbiorami danych i metodami
statystycznymi. Pan mgr inz. Adrian Cyplik podsumowal wyniki badan w formie 8 wnjoskéw,
ktére mozna pogrupowaé w nastepujace obszary:

1. Poznanie natury interakcji poszczegdlnych gendéw wymaga wyznaczenia efekiow
epistatycznych, przy czym efekty interakeji epistatycznych podwéjnych i potréjnych moga by¢é
podobne pod katem rodzaju wplywu (negatywny czy pozytywny) oraz wartosci oszacowania.
2. Zastosowane w opracowaniu metody statystyczne byly przydatne do charakterystyki QTL i
oszacowania interakeji addytywno x addytywno x addytywnej (aaa). .

3. Aby uzyskaé estymacje blizsze tym otrzymanym metodami fenotypowymi wskazane jest
zastosowanie regresji wazonej niezaleznie od wariantu, co poprawia oszacowanie uzyskane
metoda regresji niewazone;j.

4. Oszacowania catkowitego efektu aaa interakeji genxgenxgen w badaniach praktycznych
beda mniejsze niz catkowite oszacowanie na podstawie jedynie fenotypu.

5. Cechy fenotypowe w duzym stopniu s modelowane przez interakcje wyzszego rzedu
zazwycza] pomijane w badaniach, a ich brak w estymacji moze skutkowaé niedoszacowaniem
addytywnych efektéw QTL



Ze wezgledu na charakter wnioskow 6 oraz 8 proponowatbym ich usuniecie z podsumowania
merytorycznego ale s3 to jednak istotne informacje i mogly znalez¢ swoje migjsce w Dyskusji.
Pozostate Wnioski sa sformulowane rzetelnie, w petni uzasadnione i adekwatne do uzyskanych
wynikéw. Prezentowana rozprawa zawiera wszystkie elementy okreslone w Ustawie 1 zostala
napisana w bardzo przejrzysty i prawidtowy pod kgtem ukladu rozdziatéw sposdb. Mam jednak
pewne uwagi i sugestie dotyczace rozdziatu Dyskusja. Uwagi te bedg zarazem moimi pytaniami
do ewentualnego przedyskutowania i ustosunkowania si¢ przez Doktoranta. Biorge pod uwage
potencjat aplikacyjny przedstawionych w pracy metod statystycznych estymacji interakeji
wyzszego rzedu w jakim stopniu metody te moga usprawni¢ prace hodowcy w nastgpujacych
obszarach:

1. Szacownie odziedziczalnodci cech w szerokim i waskim sensie.

2. Jak uzyskane wyniki mogtyby pomée w selekcji rownoczesnej na kilka cech?

Wiadomo iz ostro$é selekcji spada przy selekeji réwnoczesnej na Kilka cech a to obniza
skutecznoéé selekcji, jest to w pewnym sensie ograniczenie zwigzane ze wspétezynnikiem
rozmnazania. W zwigzku z tym czy oszacowanie interakcji wyzszego rzgdu moze pomoc w
podniesieniu skutecznosci selekeji?

Rozprawe doktorskg zamyka Rozdzial III zawierajacy o$wiadczenia Pana mgr inz. Adriana
Cyplika i wspolautoréw dotyczgee ich udziatu w powstaniu publikacji. W publikacji I udziat
Kandydata polegat na przygotowaniu projektu badan, nastgpnie w szerokim ujeciu wykonaniu
technicznym (metodyka, oprogramowanie, cze$¢ graficzna) i kontroli merytorycznej,
opracowaniu manuskryptu i pracach korekcyjnych. W publikacji II udzial ten polegal na
opracowaniu Koncepcji, réwniez w  szerokim ujeciu wykonaniu technicznym (metodyka,
oprogramowanie), przygotowaniu manuskryptu i pracach korekeyjnych. W publikacji 1IT
Kandydat byl autorem opracowania zalozen i metod, ponadto w szerokim ujgeiu wykonat
techniczniec badania (metodyka, walidacja, analiza formalna) przygotowal manuskrypt i
korygowal go po uwagach recenzentow. W publikacji IV udziat Pan mgr inz. Adriana Cyplika
polegat na przygotowaniu projektu badan, nastgpnie przeprowadzeniu badan, wykonaniu
obliczen statystycznych oraz opracowaniu manuskryptu. To istotne informacje z formalnego
punktu widzenia, na podstawie przedstawionych o$wiadezen wnioskuje o wiodgcym udziale
Doktoranta w powstaniu publikacji wykorzystanych do przygotowania rozprawy doktorskiej.
Kandydat jest pierwszym autorem wszystkich publikacji a w publikacji 1II rdwniez autorem
korespondencyjnym.

Whiosek koncowy

Dysertacja zostata wykonana poprawnie pod wzgledem metodycznym, a wartos¢ jej wynikéw
oceniam bardzo wysoko. Uzyskane wyniki wnoszg nowe oryginalne wartosci poznawcze w
dziedzinie nauk rolniczych w dyscyplinie rolnictwo i ogrodnictwo. Autor posiada umiejgtnosei
w zakresie wykorzystania zaawansowanych metod statystycznych i wlasciwego ich
zastosowania na zréznicowanych zbiorach danych pochodzacych z réznych populacii roslin
uzytkowych o duzym znaczeniu ekonomicznym. Kandydat wykazal si¢ rowniez
umiejetnosciami wiasciwej interpretacji uzyskanych wynikéw. Prezentowane wyniki badan
spetniajg rowniez wazny formalny wymoég spojnosei tematyeznej, gdyz oscyluja wolkot metod
szacowania interakcji genetycznych wyzszego rzedu, ktore majg wplyw na cechy ilosciowe.
Styl, poprawnosé, przejrzystosé i jednoznacznosé rozprawy oraz poziom edytorski oceniam
pozytywnie.

Praca doktorska mgr inz. Adriana Cyplika spetnia warunki stawiane pracom doktorskim
okreslone w ustawie z dnia 20 lipca 2018 roku Prawo o szkolnictwie wyzszym 1 nauce (tekst
jednolity Dz. U. z 2021 r., poz. 478) i wnosz¢ do Rady Naukowej Dyscypliny Rolnictwo i
Ogrodnictwo Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu o dopuszezenie Doktoranta do
dalszych etapow przewodu doktorskiego. Jednoczesnie biorge pod uwage wysoka wartosé
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naukowa prezentowanej rozprawy oraz potencjalne znaczenie aplikacyjne prezentowanych
rozwigzan statystycznych wnioskuje o wyrdznienie dysertacji. W uzasadnieniu chciatbym
przytoczy¢ fakt zastosowania po raz pierwszy innowacyjnej metody polegajacej na sposobie
wyboru trojek QTL i szacowania ich efektow za pomocg regresji wazonej. Ponadto
przedstawione wyniki prezentuja pierwsze doniesienia na temat wykorzystania metod
numerycznych, analitycznych oraz symulacyjnych okreslania potrdjnej interakcji loci cech

ilociowych (QTLxQTLxQTL).
h/mb&o,
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