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Recenzja

Recenzja rozprawy doktorskiej Pani mgr inz. Aleksandry Sobiech pt. ,,Wielowymiarowa
eksploracja molekularnych mechanizméw zwigzanych z odpornoscia kukurydzy (Zea
Mays) na fuzarium” wykonanej w Katedrze Genetyki i Hodowli Roslin Uniwersytetu

Przyrodniczego w Poznaniu, pod kierunkiem Prof. UPP dr hab. Agnieszki Tomkowiak.

Recenzj¢ wykonano na zlecenie prof. UPP dr hab. Piotra Rybackiego -
Przewodniczacego Rady Naukowej Dyscypliny Rolnictwo i Ogrodnictwo, Uniwersytetu
Przyrodniczego w Poznaniu w oparciu o pismo RNDRIO-61/4000/2025 z dnia 03.07.2025.
Pismo to zawierato informacj¢ o powotaniu mojej osoby na recenzentke rozprawy doktorskiej
Pani mgr inz. Aleksandry Sobiech. Przewod zostal wszczgty w dziedzinie nauk rolniczych, w

dyscyplinie rolnictwo i ogrodnictwo.

Praca zostata zaprezentowana w formie cyklu czterech spdjnych tematycznie publikacji
z opisem. Prace opublikowane zostaly w recenzowanych czasopismach w latach 2022-2023.
Wykorzystane w pracy cztery publikacje osiggnety sumaryczng punktacje MNiSW 420
punktow itgczny wspoétczynnik wpltywu Impact Factor wg Journal of Citation Reports zgodnie
z rokiem opublikowania 13,4. Na cyk publikacji sktadaty sie:

1) Sobiech, A., Tomkowiak, A., Nowak, B., Bocianowski, J., Wolko, L., Spychala, J.
(2022). Associative and Physical Mapping of Markers Related to Fusarium in Maize
Resistance, Obtained by Next-Generation Sequencing (NGS). International Journal of
Molecular Sciences, 23(11), 6105. https://doi.org/10.3390/ijms23116105

2) Sobiech, A., Tomkowiak, A., Bocianowski, J., Nowak, B., Weigt, D., Kurasiak-
Popowska, D., Kwiatek, M., Mikofajczyk, S., Niemann, J., Szewczyk, K. (2022).
Application Marker-Assisted Selection (MAS) and Multiplex PCR Reactions in
Resistance Breeding of Maize (Zea mays L.). Agriculture, 12(9), 1412.
https://doi.org/10.3390/agriculture 12091412



UNIWERSYTET
PRZYRODNICZY
WE WROCLAWIU

KATEDRA GENETYKI, HODOWLI ROSLIN 1 NASIENNICTWA

3) Sobiech, A. (2023). Molekularne mechanizmy odpornosci na fuzarioze kolb kukurydzy.
Fragmenta Agronomica 40(1), 14-24. DOI: 10.26374/fa.2023.40.2
4) Sobiech, A., Tomkowiak, A., Bocianowski, J., Szymanska, G., Nowak, B., Lenort, M.
(2023). Identification and Analysis of Candidate Genes Associated with Maize
Fusarium Cob Resistance Using Next-Generation Sequencing Technology.
International Journal of Molecular Sciences, 24(23), 16712.
https://doi.org/10.3390/ijms242316712
Recenzja przedlozonej pracy skupiata si¢ bedzie na przygotowanym przez doktorantke
opracowywaniu wyzej wymienionych publikacji i ich doborze w celu stworzenia spojnej

tematycznie pracy doktorskie;j.

Tematyka rozprawy doktorskiej magister Sobiech dotyczy zagadnienia wyjatkowo
waznego dla praktyki rolniczej i hodowlanej. Choroby fuzaryjne kukurydzy, a w szczegdlnosci
fuzarioza kolb, stanowig jedno z najwigkszych zagrozen dla jakosci i iloéci plondéw tego
gatunku. Problem nabiera szczegdlnego znaczenia w kontek$cie globalnych zmian
klimatycznych, ktore sprzyjaja rozwojowi patogendw, oraz w obliczu coraz bardziej
restrykcyjnych ograniczef w stosowaniu chemicznych §rodkow ochrony roslin. Rozwoj wiedzy
na temat genetycznych i molekularnych podstaw odpornos$ci na Fusarium spp. jest nie tylko
zadaniem poznawczym, ale ma tez duze znaczenie praktyczne, poniewaz moze umozliwié
hodowcom skrocenie procesu selekeji i zwigkszenie skuteczno$ci wprowadzania na rynek
odmian odpornych. Wybér tematu przez doktorantke oceniam jako trafny, w petni uzasadniony

1 odpowiadajacy na realne potrzeby zardwno nauki, jak i praktyki.

Tytut rozprawy doktorskiej w petni odpowiada zakresowi prowadzonych a nastgpnie
opisanych w dysertacji badan jednak sugerowatabym unikanie sformutowania ,, odpornosé¢ na
fuzarium”. Poprawna terminologia to choroby fuzaryjne, fuzariozy lub odpornosé na grzyby z

rodzaju Fusarium.

Praca posiada jasno sformulowana hipotez¢ badawcza, zgodnie z ktdrg wielowymiarowa
analiza genetycznych uwarunkowan wybranych gendw i regionéw genomowych pozwoli lepiej

zrozumie¢ mechanizmy odpornosci kukurydzy na Fusarium spp. oraz wytypowaé geny istotne
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w tej odpowiedzi. Cele badawcze zostaly zdefiniowane w sposéb klarowny i obejmowaty
zarowno aspekt identyfikacyjny, polegajacy na wyszukaniu i walidacji markerow
molekularnych zwigzanych z odpornoscia, jak i aspekt funkcjonalny, dotyczacy analizy
ckspresji genow kandydujacych. Zrealizowane zadania obejmowaty m.in. opracowanie
starterow diagnostycznych, optymalizacj¢ procedur PCR, przeprowadzenie do$wiadczen
polowych 1 laboratoryjnych oraz pogiebione analizy bioinformatyczne. Wszystkie cele zostaly
osiggnigte, a przedstawione wyniki stanowia spdjng calo$é, dobrze powigzang z pierwotnymi

zalozeniami.

Autorka podzielita opracowanie na 12 rozdzialow: Wykaz skrotow, Streszczenie,
Streszczenie w j. angielskim, Wprowadzenie, Hipoteza badawcza i cel pracy doktorskiej,
Materiat i metody, Wyniki, Dyskusja, Podsumowanie i wnioski, Bibliografia, Spis tabel i rycin,

Opublikowane prace wchodzgce w sklad zbioru, O$wiadczenia autoréw oraz Literatura.

Warsztat badawczy zastosowany w rozprawie zastuguje na uznanie. Autorka umiejetnie
polaczyla dos$wiadczenia polowe z szerokim spektrum metod molekularnych i
bioinformatycznych. Fenotypowanie materiatu roslinnego, prowadzone w warunkach
polowych, pozwolito uzyska¢ wiarygodne dane o reakcji ré6znych genotypéw na infekcje
. Fusarium spp. Rownoczesnie przeprowadzono izolacj¢ DNA i RNA, co umozliwito doktadne
badania na poziomie molekulamnym. Genotypowanie z uzyciem technologii DArTseq,
obejmujgcej zaréwno markery silicoDArT, jak i SNP, pozwolito uzyskaé obszerny zestaw
danych do analiz asocjacyjnych. Zastosowanie analizy GWAS umozliwito identyfikacje
markeréw zwigzanych z cechg odpornos$ci, a mapowanie fizyczne pozwolito powiazaé je z
konkretnymi regionami genomu kukurydzy. Autorka wykorzystata takze metody PCR i RT-
qPCR, zar6wno w kontekscie walidacji markerow, jak i analizy poziomu ekspresji genow
kandydujacych. Cato$¢ badan uzupetniono analizami transkryptomicznymi, ktére poszerzyty
obraz mechanizméw odpornosciowych. Trzeba podkresli¢, ze przeprowadzenie tak szerokiego
wachlarza badan wymagato nie tylko doskonalej znajomosci technik laboratoryjnych, ale

rowniez umiej¢tnoscei integracji i krytycznej analizy duzych zbioréw danych.
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Réwnoczesnie, kilka elementow wymaga doprecyzowania i mogloby dodatkowo
wzmocni¢ jako$¢ opracowania. W opisie metodyki brak jest szczegbtowych informacji
dotyczacych modelu statystycznego uzytego w analizie GWAS oraz ewentualnej korekty na
strukturg populacji. Dodanie tych informacji, a takze prezentacja wykresoéw typu QQ plot, ktére
pokazujg rozktad wartosci p w stosunku do oczekiwanego, znaczgco poprawitoby przejrzystosé
analiz. Warto bytoby tez wskazaé, czy zastosowano macierz pokrewienstwa i jak zostata ona
skonstruowana — to szczegélnie istotne przy pracy z markerami dominujacymi typu
silicoDATT, ktére wymagaja innych podejs¢ niz standardowe algorytmy opracowane dla SNP.
Z drugiej strony, juz samo wykorzystanie szerokiego zestawu markerow i przeprowadzenie

wielowymiarowych analiz §wiadczy o duzej odwadze badawczej i ambicji autorki.

Podobne uwagi dotycza wykorzystanych algorytméw do oceny zréznicowania genetycznego.
Doktorantka wskazata uzycie dystansu Nei, ktory jest wlasciwy dla markeréw binarnych,
jednak dla SNP lepszym wyborem bytby dystans Rogera, opracowany dla markerow
kodominujacych. Optymalnym rozwigzaniem mogtoby by¢ przeprowadzenie osobnych analiz
w oparciu o kazdy typ markerow z uzyciem odpowiednich algorytméow. Tego typu rozdzielenie
mogloby uwiarygodni¢ otrzymane wyniki, jednak juz obecny zestaw analiz daje wartoSciowy

obraz zréznicowania badanych materiatow.

W analizie wymiarowej autorka zastosowala PCA. Jest to podejscie czesto stosowane i
poprawne, jednak pewna alternatywa, by¢ moze lepiej oddajgcg relacje biologiczne, bytoby
uzycie MDS opartego na dystansie Nei lub Rogera. To uwaga techniczna, niepodwazajaca
warto$ci wynikoéw, lecz mogaca wskazaé kierunki rozwoju przysztych badan. Brakuje takze
Jjednoznacznego opisu sposobu analizy danych fenotypowych — nie wiadomo, czy do GWAS
wykorzystano $rednie, BLUP, BLUE czy dane surowe. Uzupehienie tej informacji

pozwolitoby czytelnikowi lepiej oceni¢ solidno$¢ analiz.

Z punktu widzenia interpretacji wynikow warto zwréci¢ uwage, ze sposrod ponad czterech
tysigcy markeréw istotnych wybrano 26 do dalszych badan. Nie podano jednak kryteriow
selekcji. By¢ moze chodzito o wytypowanie markerow powigzanych z konkretnymi genami
kandydujacymi, ale wyjasnienie tej decyzji bytoby cenne. Mimo tego wybrane markery maja

4



UNIWERSYTET
PRZYRODNICZY
WE WROCLAWIU

KATEDRA GENETYKI, HODOWLI ROSLIN | NASIENNICTWA

duzg wartos¢ praktyczna — zostaty zoptymalizowane w reakcjach PCR i mogg by¢ bezposrednio
wykorzystane w hodowli do réznicowania genotypdéw odpornych i podatnych. To bardzo
mocna strona pracy, pokazujaca, Ze autorka nie ograniczyla si¢ wylacznie do analiz

statystycznych, ale dostarczyta narz¢dzi o potencjale wdrozeniowym.

Wartoscig dodang jest takze walidacja genow referencyjnych do analiz ekspresji w warunkach
stresu biotycznego — beta tubuliny i cyklofiliny. Takie prace metodyczne s3 czesto
niedoceniane, a w praktyce niezwykle przydatne, poniewaz ulatwiajg dalsze badania
transkryptomiczne. Wykazanie wysokiego poziomu ekspresji genu kodujgcego prekursor
peroksydazy 72 w odpowiedzi na inokulacj¢ oraz jego rola w mechanizmach odpornosciowych
potwierdzajg zaréwno spojnosé, jak i trafnos¢ wyborow doktorantki. Dodatkowe badania
transkryptomiczne potwierdzity wyniki analiz markerowych i ekspresyjnych, co stanowi

mocny dowdd wiarygodnosci cato$ci opracowania.

Podsumowujac, rozprawa mgr Aleksandry Sobiech jest dzielem warto$ciowym,
taczacym interdyscyplinarne podej$cie z zastosowaniem nowoczesnych metod i praktycznymi
implikacjami dla hodowli kukurydzy. Autorka wykazala si¢ samodzielno$cig, szerokg wiedza i
umiejetnoscig krytycznej analizy. Praca napisana jest poprawnie i jasno dla czytelnika mimo iz
nie udato si¢ ustrzec przed drobnymi bledami jak ttumaczenie wyrazenia ‘Heatmap’ na ‘mapg
ciepla’(str 76,78) zamiast ‘mapy cieplne;j’, ‘elektrofonogramy’ (str 62) czy uzycie okreslenia
»sucha i ciepta pogoda™ i ,,przymrozki si¢ opoznity(” str 28). Zasygnalizowane wyzej uwagi
krytyczne nie podwazaja wartosci rozprawy, lecz wskazujg kierunki, w ktoérych mozna by ja

jeszcze wzmocni¢. Mogg one stanowi¢ przedmiot ciekawych dyskusji podczas obrony.

Pytania do Doktorantki:

1. Jakiego modelu statystycznego uzyto w analizie GWAS i czy zastosowano korekte na
strukturg populacji? Jezeli tak — w jaki sposob zostata ona przeprowadzona?

2. Ktore typy markeréw (SNP, silicoDArT, pelny zestaw DArT) zostaty wykorzystane
do oceny zroéznicowania genetycznego i dlaczego zastosowano dystans Nei, ktory nie
jest optymalny dla SNP?
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3. Sposrod ponad 4000 markerow istotnych wybrano 26 do dalszych badan. Jakie byty
kryteria selekeji tej liczby i1 czy porownywano te wyniki z danymi literaturowymi

4. Czy rozwazano dodanie do analiz wykresow QQ plot, ktére mogltyby utatwié oceng
poprawnosci przeprowadzonych testow asocjacyjnych?

5. Proszg¢ rowniez o wyjasnienie zdania z rozdzialu Streszczenie : »Genotypy
pochodzace z tej same;j firmy hodowlanej charakteryzowaly si¢ podobnymi wzorcami
ekspresji, co sugeruje, ze mogg si¢ r6zni¢ pod wzgledem pochodzenia”. Zdanie to
budzi moje watpliwosci.

Na podstawie przeprowadzonej analizy stwierdzam, ze rozprawa doktorska mgr Aleksandry
Sobiech w petni spetnia warunki stawiane pracom doktorskim okreslone ustawowo, a jej
autorka zastuguje na nadanie stopnia doktora w dziedzinie Nauk Rolniczych, w dyscyplinie
Rolnictwo i Ogrodnictwo. Wnosz¢ do Rady Naukowej Dyscypliny Rolnictwo i Ogrodnictwo
Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu o dopuszczenie Doktorantki do dalszych etapow
przewodu doktorskiego. Wnioskuje rowniez o wyrdznienie pracy doktorskiej ze wzgledu na jej
bardzo wysoka warto$¢ naukows.

///,:uz’co /J/N/

Prof. dr hab. inz. Kamda



