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Podstawa wykonania recenzji

Podstawa wykonania recenzji jest pismo Dyrektora Instytutu Biologii, Biotechnologii i Ochrony
Srodowiska Wydziatu Nauk Przyrodniczych Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach, Pana dr Mariusza
Kanturskiego, prof. US z dnia 28 czerwca 2024 roku z prosbg o wykonanie przedmiotowej recenzji
skierowane na podstawie powotujacej mnie na recenzenta Uchwaly Rady Instytutu Biologii,
Biotechnologii i Ochrony Srodowiska Wydziatu Nauk Przyrodniczych Uniwersytetu Slgskiego w

Katowicach podjetej w dniu 28 czerwca 2024 roku.

Ocena merytoryczna pracy

Badania przeprowadzone w ramach ocenianej rozprawy miaty na celu znalezienie nowych
gendw zwigzanych z procesami rozwoju i wzrostu wio$nikéw i scharakteryzowanie ich funkcji u
jeczmienia. Zakres przeprowadzonych badan byt szeroki i obejmowat:
1) identyfikacje nowych alleli dla wytypowanych genéw potencjalnie zwigzanych z rozwojem
witosnikéw u jeczmienia, z wykorzystaniem strategii TILLING,
2) analize kosegregacji zidentyfikowanych mutacji z fenotypem wioénikéw,
3) identyfikacje genu zwigzanego z rozwojem wtosnikéw z wykorzystaniem techniki sekwencjonowania
eksomu,
4) analizg mutantéw allelicznych pod wzgledem mutacji w genach kandydujacych wybranych na
podstawie sekwencjonowania eksomu,
5) analize ekspresji zidentyfikowanego genu oraz innych genéw potencjalnie zwigzanych ze wzrostem
szczytowym wtosnika w korzeniu zidentyfikowanego mutanta, jego odmiany wyjsciowej i mutantéw

allelicznych.



Tematyka ta jest oryginalna, a jej warto$¢ naukowg nalezy uzna¢ za wysokg ze wzgledu na
podjeta probe poznania, dotychczas stabo opisanego, genetycznego mechanizmu rozwoju wtoénikéw
u rosliny jednolisciennej oraz na fakt wykorzystania przez doktorantke w badaniach wyjatkowego
materiatu badawczego w postaci mutantéw jeczmienia rhpl.a, rhpl.b, rhpl.c, rhpl.d;
hvcbp20.ab/rhpl.f oraz hvexpbb5.i, ktére wyksztatcajg silnie skrécone wiosniki, bez zmian w ich
ksztatcie i morfologii. Mutant hvexpb5.i zostat wyselekcjonowany przez doktorantke metodg TILLING z
jgczmiennej populacji HorTILLUS wyprowadzonej w Katedrze Genetyki Uniwersytetu Slgskiego po
traktowaniu mutagenami nasion odmiany ‘Sebastian’. Nastepnie doktorantka przeprowadzita analize
kosegregacji na uzyskanej po krzyzowaniu hvexpb5.i z odmiang ‘Sebastian’ populacji F».

W pracy wykorzystano szereg narzedzi bioinformatycznych, metod biologii molekularnej,
metod mikroskopowych oraz metod fenotypowania roslin, w tym nowoczesny system uprawy ‘flood-
and-drain’. Dob6r metod i narzedzi oraz szczeg6towe ich opisy umieszczone w rozprawie $wiadczg o
dobrej ich znajomosci zaréwno stosowanych metod jak i potencjatu ich wykorzystania. W pracy
zastosowano tez adekwatne metody statystyczne.

Doktorantka umiejetnie i w sposéb budzacy zainteresowanie czytelnika wprowadza w
tematyke badawcza. Rozdziaty wstep i przeglad literatury licza tacznie 34 strony i opisujg zaréwno
funkcje oraz proces rozwoju wiosnikéw jak i strategie poszukiwania genéw uczestniczacych w
ksztattowaniu konkretnych fenotypow.

Istotnym mankamentem rozprawy jest brak sformutowanych wprost hipotez badawczych o
charakterze og6lnym. W tekscie rozprawy pojawiajg sie jednak hipotezy szczegétowe, a doktorantka w
przejrzysty sposb prowadzi czytelnika przez kolejne etapy swojej pracy.

Wyniki pracy przedstawione zostaty na 55 stronach, w tym w 14 tabelach i na 23 rycinach.
Sposob przedstawienia i omdéwienia wynikéw jest prawidtowy i czytelny.

Za najciekawsze wyniki uzna¢ nalezy:

1) Stwierdzenie, ze cecha silnie skréconych wtosnikow mutanta hvexpb5.i/rhpl.e kontrolowana jest
przez mutacje w locus Rhp1, ktérego sekwencja i biologiczna funkcja nie byty dotgd znane.

2) Wykazanie, ze gen HORVU1Hr1G077230 kodujacy syntaze celulozy C1 (HvCSLC1) bioracg udziat w
biosynteze ksyloglukanu moze by¢ zaangazowany w proces wzrostu szczytowego wiosnikdw u
jeczmienia.

3) Udowodnienie, ze gen HvCSLC1 nie ma wptywu na rozwdj i wzrost korzeni zarodkowych i korzeni
bocznych u jeczmienia, a dziata specyficznie tylko we wzroscie szczytowym wioénika.

Swoje wyniki doktorantka skonfrontowata z literatura przedmiotu w rozdziale dyskusja.
Obejmuje on 17 stron oraz jedna rycine na ktérej przedstawiono proponowany model czasteczki
ksyloglukanu obecnego we wtosnikach H. vulgare podczas ich wzrostu szczytowego. O ile w przypadku

reszty dyskusji nie mozna mie¢ zastrzezer co do poprawnosci interpretacji wynikdw to w przypadku
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tej ryciny doktorantce nie udato sie wyjasni¢ przekonywujaco zwigzku tego modelu z uzyskanymi w
pracy wynikami. Koncepcja ta nie zostata tez poréwnana z analogicznymi modelami dotyczgcymi
innych gatunkéw. Warto pamieta¢, ze wyniki doktorantki wskazujg jedynie na istotng role genéw
HvXXT1 (HORVU4Hr1G054910) i HYMUR3 (HORVU4Hr1G079030) w biosyntezie ksyloglukanu podczas
wzrostu szczytowego wiosnika u jeczmienia. Proponowany schemat nalezy wiec uznaé za
nadinterpretacje, lub nie zostato to dosé¢ jasno wyttumaczone.
Doktoranka sformutowata w pracy 12 szczegétowych wnioskéw obejmujacych petny zakres
przeprowadzonych badar. Wszystkie wnioski s3 poprawne merytorycznie oraz redakcyjne. Dos¢
nieszczesliwe jest sformutowanie z wniosku 4 (,gen ... jest najlepszym kandydatem do petnienia funkcji
..."). Sugeruje ono, ze gen tej funkcji nie petni, ale dobrze bytoby, gdyby petnit ja w przysztosci. Za
zbedne nalezy uzna¢ pierwsze zdanie wniosku 11 (Strategia TILLING jest wydajng metodg uzyskiwania
serii nowych alleli badanych genéw), gdyz nie odnosi sie ono do celéw oraz wynikéw pracy. Podobnie
wniosek 12 (,Strategia sekwencjonowania catego eksomu stanowi najbardziej efektywne narzedzie do
identyfikacji mutacji odpowiedzialnych za badany fenotyp mutantéw H. vulgare”), cho¢ poprawny,
powinien zostac usuniety, jako, ze nie odnosi sig on do postawionych celéw pracy.

W pracy zacytowano tacznie 193 pozycje literatury. Bibliografia obejmuje wszystkie istotne
pozycje literatury przedmiotu, w tym prace najnowsze, opublikowane w latach 2023 i 2024 co wskazuje

na wysoki poziom wiedzy ogéInej kandydatki w dyscyplinie nauki biologiczne.

Ocena strony formalnej i redakcyjnej pracy

Rozprawa ma forme napisanej w jezyku polskim monografii naukowej. Liczy 195 stron, z czego
25 stanowig aneksy zawierajgce szczegétowe informacje dotyczace protokotéw analitycznych oraz
sekwencji starteréw, genéw, ich mRNA oraz kodowanych biatek. Uktad pracy jest poprawny i typowy
dla rozpraw doktorskich. Szata graficzna rozprawy jest przejrzysta, na pochwate zastuguja tytuty rycin
i tabel umozliwiajace zrozumienie ich zawartosci bez odwotywania sie do tekstu. |

Praca napisana jest w wigkszo$ci poprawnym jezykiem, cho¢ niektére sformutowania s razaco
zargonowe. Np. ,gen kandydacki” (poprawne s3 sformutowania gen kandydat lub gen kandydujacy,
stowo , kandydacki” jest neologizmem), ko-segregacja (poprawnie: kosegregacja), egzom (poprawnie:
eksom, angielskie stowo exome pochodzi od stowa expression, a wiec w jezyku polskim ekspresja).
Ponadto zauwazy¢ mozna naduzywanie stosowania przecinka, przy czym umieszczenie tak detalicznej

uwagi w recenzji swiadczy tylko o tym, ze rozprawe przygotowano wyjatkowo starannie.



Whiosek koricowy

Stwierdzam, ze recenzowana rozprawa doktorska mgr Katarzyny Gajek spetnia warunki
okreslone w art. 13.1 Ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz
o0 stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.U. nr 65 poz. 595 z pdZn. zmianami). W rozprawie znalesé
mozna zaréwno oryginalne rozwigzanie problemu naukowego jak i szeroki przeglad literatury
obejmujacy nie tylko opis badanych proceséw, ale krytyczng analize stosowanych w pracy metod oraz
wiasciwg dyskusje wiasnych wynikéw na tle dotychczasowej wiedzy wykazujace ogdlng wiedze
teoretyczng kandydatki w dyscyplinie nauki biologiczne. Praca wykazuje tez umiejetnos¢
samodzielnego prowadzenia pracy naukowej o czym swiadczy¢ moze krytyczne podejscie do wiasnych
wynikéw oraz przedstawienie szczeg6towych protokotéw instrumentalnych. Wobec powyzszego
whioskuje do Rady Instytutu Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slgskiego w
Katowicach o dopuszczenie mgr Katarzyny Gajek do dalszych etapow przewodu doktorskiego.
Nadmieniam, ze w zwigzku z art. 179 ust. 1 ustawy z dnia 3 lipca 2018 Przepisy wprowadzajgce ustawe
Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. z 2028 r., poz. 1669), ktdéry stanowi, ze »przewody
doktorskie (...) wszczete i niezakoriczone przed dniem wejscia w zycie ustawy (...) sa przeprowadzane
na zasadach dotychczasowych, z tym, ze jezeli nadanie stopnia doktora nastepuje po 30.04.2019,
stopien nadaje sie w dziedzinach i dyscyplinach okreslonych w przepisach wydanych na podstawie art.
5 ust. 3 tej ustawy”. Poniewaz okolicznoé¢ taka zachodzi¢ bedzie w przypadku podjecia przez Rade
stosownych uchwat dotyczacych przyjecia publicznej obrony oraz nadania stopnia doktora, to stopien

ten winny by¢ nadany w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych, dyscyplinie nauki biologiczne.

Krakéw, 1 wrzesnia 2024 Prof. dr abm Rapacz




