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Filogeografia oparta na analizach genetycznych oraz genetyka populacyjna sa obecnie bardzo
dynamicznie rozwijajacymi sie dziedzinami biologii. Postep technologiczny oraz coraz
wieksze mozliwosci analiz danych genetycznych pozwalaja na wyjasnienie procesow
zachodzacych w istniejgcych populacjach, jak réwniez umozliwiaja opisanie proceso6w
determinujgcych liczebno$¢ i rozmieszczenie gatunkow w przesziosci. Oceniana rozprawa
Pani mgr Magdaleny Swistockiej poswiecona analizie zréznicowania genetycznego tosia
(Alces alces) oraz historii jego wystepowania na terenie Polski doskonale wpisuje sie w ten
nurt. Autorka zadaje sobie miedzy innymi dwa nastgpujace pytania, ktére uwazam za
najistotniejsze w calej ocenianej pracy: (1) jaka byta historia kolonizacji Polski przez tosia?
oraz (2) jakie czynniki ksztaltujg zréznicowanie genetyczne oraz struktur¢ genetyczng fosia w
Polsce? W rozprawie Autorka podjeta sie wiec waznego zadania, jakim jest ocena wptywu
postglacjalnej historii kolonizacji na tworzenie si¢ struktury genetycznej populacji fosia w
Polsce oraz wykrycie czynnikdw ograniczajacych obecng migracje fosi. Informacje te sg
niezbedne dla wypracowania skutecznej strategii ochrony tego gatunku przy zachowaniu jego
pelnej zmiennosci genetyczne;.

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska mgr Magdaleny Swistockiej pt.
,»Struktura genetyczna populacji tosia (4lces alces) w dolinie Biebrzy” ma forme
maszynopisu i jest obszernym opracowaniem liczagcym 210 stron (w tym 17 rycin i 30 tabel).
Praca ma klasyczny dla rozpraw doktorskich uktad rozdzialow, a wszystkie glowne czesci
rozprawy napisane sg w sposob prawidtowy, nie mam wigkszych zastrzezen ani do ich
zawartosci merytorycznej, ani do sposobu przedstawienia zawartych w nich tresci. Problem

badawczy zostal przedstawiony przez Autorke rozprawy w sposéb kompetentny i z



wykorzystaniem aktualnej literatury. Badania zostaly zaplanowane i wykonane poprawnie, z
zastosowaniem analiz z zakresu biologii molekularnej oraz odpowiednich, niekiedy bardzo
zaawansowanych, programéw komputerowych stuzacych do obrobki tego typu danych.
Metody badan zostaty opisane w sposob szczegotowy i precyzyjny, szczegdlnie metody
statystyczne uzyte do analizy zebranego materiatu zostaty bardzo szczegélowo opisane. Na
rozprawe sktadajg sie wyniki analiz genetycznych przy uzyciu réznych klas markeréow
molekularnych podlegajacych roznym zasadom dziedziczenia. W badaniach Autorka
wykorzystata zarowno markery mitochondrialnego DNA (w tym analizowata odcinek regionu
kontrolnego oraz cytochrom b) i markery DNA genomowego (w tym markery zlokalizowane
na chromosomach pici, mikrosatelity oraz MHC II DRB). Préby do badan zostaly zebrane
nieinwazyjnymi metodami gldwnie z terenu Polski, cze$¢ prob pozyskano réwniez z Litwy i
Niemiec. Na podkreslenie zastuguje liczba prob uzytych do badan. Do analiz genetycznych
wykorzystano az 609 prob, pochodzacych z 29 stanowisk rozmieszczonych na terenie Polski,
Litwy i Niemiec. Jak na tego typu badania liczba stanowisk i zebrany material sg imponujace.
Poréwnanie uzyskanych przez Autorke wynikow z danymi z innych obszaréw Europy
umozliwilo uzyskanie dodatkowych bardzo cennych i ciekawych wynikow. Analiza danych i
wnioskowanie Autorki sg w wiekszosci poprawne, a w miejscach, ktore moglyby budzié
pewne zastrzezenia, widzg raczej niejasnosci prezentacji, a nie istotne niezgodnosci
interpretacyjne. Godne zauwazenia jest znakomite opracowanie graficzne rycin i wykresow.

W swojej pracy mgr Magdalena Swistocka wykazata, ze losie zasiedlajace Polske
wywodzg si¢ z kilku linii ewolucyjnych, ktore skolonizowaty obszar naszego kraju z réznych
refugiow glacjalnych. W wyniku tego poziom zmiennosci genetycznej tosia w Polsce jest
wysoki w poréwnaniu z innymi obszarami Europy, a na terenie Polski pdtnocno-wschodniej
znajduje si¢ strefa kontaktu réznych linii filogenetycznych. Badania te ponownie podkreslaja
znaczenie roznych refugiow lodowcowych w ksztattowaniu zmiennosci i struktury
genetycznej u zwierzat zasiedlajacych Europe. Obecne zréznicowanie genetyczne losia na
terenie Polski jest rowniez wynikiem ekspansji tego gatunku ze wschodu na zachéd oraz
efektem introdukcji tosia ze Szwecji czy Biatorusi. Podobnie jak u wielu innych gatunkow
ssakéw Doktorantka stwierdzita wieksza filopatri¢ u samic, co potwierdzajg analizy
markeréw molekularnych dziedziczonych w rézny sposoéb.

Do szczegdlnie istotnych i cennych naukowo dokonan Autorki rozprawy zaliczam
wykazanie duzej zmiennosci mtDNA u tosia. Doktorantka zidentyfikowata siedem nowych w
skali Europy wariantéw genetycznych mtDNA. Wykazata ztozong strukture genetyczng na

obszarze Europy i wyjasnita, Ze byla ona ksztattowana przez rézne czynniki zaréwno



naturalne, jak i antropogeniczne. Najwiekszy wplyw na obserwowang obecnie strukture
genetyczng tosia miata kolonizacja obszaru Europu przez potomkoéw osobnikow
pochodzgcych z nie mniej niz dwéch roznych refugiéow glacjalnych, co prawdopodobnie
spowodowato powstanie w europejskiej populacji tosia dwoch haplogrup: Centralna Europa i
Ural. Grupy te stanowig odrebne, ewolucyjnie istotne jednostki, ktére rozdzielity sig
prawdopodobnie okoto 138 000 lat temu. Wyniki tych badan wskazuja, ze ekspansja
demograficzna i przestrzenna kladu Ural byta znacznie wigksza niz kladu Centralna Europa i
tosie z tego kladu zasiedlajg zdecydowanie wigksza czes¢ europejskiego arealu tego gatunku.
Klad Centrala Europa dodatkowo dzieli si¢ na trzy grupy (nazwane przez Autorke: Biebrza,
Polesie i Fennoskandia), dwie pierwsze grupy wystepuja tylko w Polsce. Opisane
zroznicowanie genetyczne jest prawdopodobnie wynikiem kolonizacji tego obszaru z
kolejnych dwéch refugiéw (Karpackiego i Batkanskiego). Autorka wykazata, ze utrzymujgca
sie struktura genetyczna losia w Europie jest wynikiem izolacji geograficznej i
srodowiskowej. s

Ekspansja demograficzna grupy Biebrza néstqpila prawdopodobnie wczesniej niz
ekspansja przestrzenna tej grupy. Wyniki otrzymane przez Doktorantke dotyczace czasu
ekspansji sg zgodne z czasem ekspansji dwdch innych gatunkow jeleniowatych. Populacja
tosi zasiedlajaca doline Biebrzy charakteryzuje sie niskg zmiennosciag mtDNA, z dominacjg
unikalnego dla tej populacji haplotypu H1, co wskazuje na izolacj¢ przestrzenng tej populacji
oraz ograniczenie jej liczebnosci. Autorka wykazata rowniez, ze w okresie ostatnich 20 lat w
obrebie grupy Biebrza nastgpita redukcja liczby haplotypow. Jest to szczegolnie istotny fakt,
poniewaz wyniki uzyskane przez Doktorantke sugeruja, ze populacja ta ma reliktowy
charakter. Spadek zmiennosci genetycznej w tak krotkim okresie potwierdza koniecznosé
utworzenia strategii ochrony tego gatunku z wykorzystaniem monitoringu genetycznego.

Uzyskane przez siebie wyniki Autorka przedstawita na tle szerokiego omoéwienia
danych i informacji pochodzacych z opublikowanych prac. W dyskusji Doktorantka w bardzo
systematyczny i rzetelny sposob odniosta sie do wszystkich najwazniejszych rezultatow, ktore
uzyskata. Zwraca uwage staranno$¢ i ostrozno$¢ wyciagania wnioskow oraz duza rozwaga w
interpretowaniu wynikow. W pierwszych rozdziatach dyskusji Doktorantka omawia linie
filogenetyczne na tle wczesniej opisanych wynikéw innych autoréw, nastepnie rozwaza
czynniki ksztattujace zmienno$¢ genetycznag tosi w Polsce. W kolejnym rozdziale dyskusji
omawia reliktowy charakter tosi w dolinie Biebrzy argumentujac koniecznos¢ wyrdznienia tej
populacji jako specjalnej jednostki ochrony i zarzadzania. Na koniec Autorka dyskutuje
historie ekspansji tego gatunku na terenie Polski. Dyskusja wynikow prowadzona jest na tle



liczacej ponad 360 pozycji listy cytowanej literatury, w wiekszosci z ostatnich lat. Cytowane

pismiennictwo $wiadczy o doskonalej znajomosci aktualnych trendéw w badaniach

swiatowych nie tylko omawianego gatunku, ale w ogéle zagadnien zwigzanych z genetyka

populacyjna.

W rozprawie jest niewiele uchybien, ktére mogtbym Autorce wytkngé. Moje uwagi

majg raczej charakter redaktorski i sg bardziej zagadnieniami godnymi szerszej dyskusji niz

bledami merytorycznymi.

L

Do badan pobierano préby metodami nieinwazyjnymi, w wiekszosci zbierano odchody
tosi. W opisie metod lub w wynikach brakuje informacji w jaki sposéb Autorka
rozwigzala problem pobierania materiatu genetycznego od tych samych osobnikow. Jesli
pobierano prébki z tego samego miejsca w kolejnym roku badan, to w jaki sposéb Autorka
odr6znita osobniki, od ktorych materiat genetyczny zostal juz zebrany? Wykorzystanie
tych samych osobnikéw oraz osobnikéw blisko spokrewnionych w niektérych analizach
statystycznych mogto mie¢ znaczacy wplyw na otrzymane wyniki.

W opisie niektérych wykonanych analiz brak informacji o parametrach modeli
wykorzystanych w tych analizach. W analizach struktury genetycznej przy pomocy
programu STRUCTURE zabrakto informacji np. o tym, jaki model zostat wykorzystany i
jakie parametry zostaty uzyto do wyliczenie liczby grup. Wykorzystujac rézne modele
mozna otrzyma¢ odmienne wyniki.

Przedstawiona do oceny rozprawa jest bardzo obszernym opracowaniem. Proporcje
pomiedzy poszczegdlnymi czesciami rozprawy doktorskiej sa odpowiednie, chociaz
wydaje mi sig, ze w dyskusji Doktorantka powtorzyta do$¢ szczegétowy opis czesci
wynikéw. Na przyklad na stronie 108 Autorka opisata wystepowanie haplotypu H18 w
muzealnych prébach i ponownie dotgczyta podobny opis na stronie 109. W wyniku tego
dyskusja liczy az 32 strony.

W tak obszernej pracy pojawily si¢ pewne niejasnosci przekazu, chociaz jest ich niewiele.
Na przykiad na stronie 87 Autorka napisata, ze ,,Dla pozostatych 11 loci frekwencja alleli
zerowych byla akceptowalna”. Wydaje mi sig, ze zabrakto wyjasnienia, jaka frekwencja
alleli zerowych byla akceptowalna. W tekscie zdarzajg sie rowniez niewielkie btedy
stylistyczne, na przyktad pleonazm ,,okres czasu” (str. 107, 111), ktéry mnie osobiscie

bardzo razi.



Powyzsze niedociagnigcia nie umniejszajg jednak wartosci naukowej przedstawionej
rozprawy, bardzo tatwo mozna je poprawi¢ w czasie przygotowywania prac do druku i nie

wplywajg one na ogo6lng ocene pracy.

Podsumowujgc catos¢ oceny stwierdzam, ze rozprawa doktorska Pani mgr Magdaleny
Swistockiej jest bardzo oryginalnym i wnikliwym studium analizujacym czynniki ksztattujace
strukture genetyczng oraz filogeografie tosia w Polsce. Doktorantka z sukcesem
zweryfikowata postawione hipotezy, wykazata si¢ rzetelnoscig w pracy naukowej,
umiejetnoscig prawidlowego stawiania problemow badawczych, a takze planowania badan
stuzacych ich rozwigzaniu. Wykazata sie rowniez zdolnoscig dokonywania poprawnej analizy
wynikéw badan, dyskutowania ich w oparciu o literature przedmiotu i wyciggania
poprawnych wnioskow. Przedstawiona do oceny rozprawa oparta jest na duzym
materiale, doskonale zaplanowana, o logicznym ukladzie, a jej efektem sa wazne dla
nauki stwierdzenia. Spelnia ona wszystkie warunki stawiane rozprawom doktorskim w
Ustawie z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach’néukowych 1 tytule naukowym oraz o
stopniach i tytule w zakresie sztuki oraz w Ustawie z dnia 18 marca 2011 r. o zmianie
ustawy — Prawo o szkolnictwie wyzszym, ustawy o stopniach naukowych i tytule
naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki. Wnioskuj¢ do Rady Wydzialu
Biologiczno-Chemicznego Uniwersytetu w Bialymstoku o dopuszczenie Pani mgr
Magdaleny Swislockiej do dalszych etapow przewodu doktorskiego, jednoczesnie

sugerujac przyznanie wyroznienia Autorce ocenianej rozprawy.
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