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1. Podstawa formalna recenz;ji

Podstawe sporzgdzenia recenzji stanowi pismo z dnia 11.07.2025 r. Rady
Instytutu Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu
Slgskiego w Katowicach informujgce o powotfaniu mnie na recenzenta
rozprawy doktorskiej mgr Ewy Sybilskiej w dziedzinie nauk Scistych

I przyrodniczych, w dyscyplinie nauki biologiczne.
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2. Przedmiot i znaczenie podjetej problematyki

Rozprawa dotyczy sygnalizacji ABA w czasie kietkowania jeczmienia oraz
roli jadrowego kompleksu wigzgcego czapeczke mRNA (CBC). Temat jest
aktualny i wazny dla biologii nasion oraz fizjologii roslin uprawnych,
z potencjalnymi implikacjami dla praktyki rolniczej. Umieszczenie CBC
w centrum narracji sprawia, ze praca prowadzi czytelnika od bodzca
hormonalnego (ABA), przez konkretne dziatania na poziomie mRNA
(wigzanie czapeczki, splicing, eksport), az po obserwowany efekt, spojnie
laczac zjawiska molekularne z fenotypem kietkowania; w rezultacie
pokazano nie tylko wspotwystepowanie zjawisk, lecz cigg przyczynowo-
skutkowy. Autorka integruje obserwacje na poziomie transkryptomu (RNA-

seq) i metabolomu (LC-MS/MS), co wzmacnia wnioskowanie biologiczne.
Znaczenie pracy jest wielowymiarowe:

(i) poznawcze — pogtebia rozumienie osi ABA—CBC w zarodkach zbdz;
(i) metodyczne — pokazuje, jak spojnie ftgczyé transkryptomike
z metabolomikg w ujeciu zdefiniowanych w pracy grup kontrastowych;
(iii) aplikacyjne — wnioski mogg inspirowa¢ poszukiwanie markerow
regulacyjnych dla praktyk hodowlanych i technologii zwigzanych

z kietkowaniem (np. stodownictwo, wczesna tolerancja na stres).

3. Charakterystyka rozprawy i dorobku publikacyjnego

Dysertacjia ma forme cyklu opublikowanych, powigzanych tematycznie
artykutéw, uzupetnionych autoreferatem i spdjnym uktadem rozdziatéw
tgczgcych. Wykorzystano jasno zdefiniowane warunki traktowania (warunki
kontrolne orazw obecnosci 75 uM ABA) oraz n = 4 powtodrzenia

biologiczne na kazdy warunek. Analizy przeprowadzono w zdefiniowanych



w pracy grupach kontrastowych, co porzadkuje wnioskowanie i sprzyja

przejrzystosci interpretacii.

Warstwa eksperymentalna (RNA-seq, LC-MS/MS) jest uzupetniona
o systematyczng warstwe bioinformatyczng: kontrole jakosci danych,
analizy roznicowe ekspresji (DEG/DET/DAS/DTU), adnotacje funkcjonalng
(GO/KEGG), analize potencjalnych regulatorow (np. PlantRegMap) oraz
bogate wizualizacje (mapy cieplne, diagramy Venna, sieci PPI). ,Inwentarz
narzedzi’ (Tabela 1; m.in. clust, Venny, pheatmap, ggplot2, topGO,
clusterProfiler, BioMart, BLAST, STRING, Cytoscape, ComplexUpset)

potwierdza stosowanie uznanych i adekwatnych metod.

Warstwa tematyczna rozprawy jest spojna i logicznie poprowadzona: od
autoreferatu i celéw, przez materiat i metody, po wyniki z dyskusjg oraz
wnioski. Tytuty rozdziatobw sg sformutowane poprawnie i adekwatnie,
stanowigc wierne odzwierciedlenie tresci poszczegolnych czesci. Sekcje
tgczgce publikacje dobrze porzadkujg narracje, a przejscia miedzy
rozdziatami sg naturalne i utatwiajg Sledzenie wywodu. Opisy rycin i tabel
sg informacyjne, a uktad pracy sprzyja czytelnosci i weryfikowalnosci

whnioskow.

4. Metodyka i rzetelnos¢ badan

Dobor metod laboratoryjnych i analitycznych jest adekwatny do
postawionych pytan badawczych. Liczebnosci (n = 4 powtdrzenia
biologiczne na warunek) stanowig minimalny akceptowalny standard dla

badan omicznych, a opis przetwarzania i integracji danych jest



wystarczajgco szczegotowy, by umozliwi¢ odtworzenie analiz. Warstwa
wizualizacyjna jest czytelna i dobrze powigzana 2z wnioskami
biologicznymi. Mocng strong pracy jest poprawnosc i znaczenie wykonanej
analizy bioinformatycznej. Ta warstwa analityczna nadaje wynikom solidne
oparcie statystycznei zwieksza ich wartos¢ poznawczg. Pewne
watpliwosci budzi jedynie czeS¢ omowiona w pkt 7, co nie podwaza

0golnej, pozytywnej oceny metodycznej pracy.

5. Oryginalnos¢ i wktad wiasny Doktorantki

Z o$wiadczen wspotautorow i opisu w publikacjach wynika znaczgcy wktad
witasny Doktorantki w: planowanie doswiadczen, prowadzenie badan,
interpretacje danych oraz warstwe wizualizacyjng (w Scientific Reports
2024 - samodzielnie; w BMC Plant Biology 2025 - wspotautorsko).
Elementy infrastrukturalne (np. LC-MS/MS; integracja Iso-Seq/RTD) byty
realizowane w ramach wspoétpracy ze wskazanymi zespotami — co zostato
transparentnie  udokumentowane. Catos¢ pozwala jednoznacznie
przypisa¢ Doktorantce kluczowg role merytoryczng w powstaniu

przedstawionych wynikéw.

6. Najwazniejsze wyniki

Praca przekonujgco pokazuje, ze traktowanie ABA prowadzi do szerokich
zmian transkryptomicznych w zarodkach jeczmienia, w szczegolnosci
w szlakach hormonalnych i regulacyjnych, a takze do towarzyszgcych im
zmian metabolomicznych. Zidentyfikowano zestawy genow i procesow
funkcjonalnych, ktérych aktywnos¢ jest spdjna z hamowaniem kietkowania
i modulacjg odpowiedzi na stres. Zastosowanie integracji

omicznych wzmacnia interpretacje: zgodnosc¢ kierunkéw zmian w warstwie



transkryptomicznej i metabolomicznej oraz analiza potencjalnych
regulatorow tworzg spdjng narracie. Na tej podstawie praca

wskazuje kandydatow na markery i kierunki dalszych badan.

7. Uwagi merytoryczne

Raportowana korelacja r = 0,99 miedzy metabolomem a transkryptomem
(Ryc. 6) budzi watpliwosci interpretacyjne. Przy n = 4 powtdrzeniach
biologicznych na warunek traktowania i wyraznym rozdziale probek na
warunki kontrolne oraz w obecnosci 75 uM ABA, tak wysoka zgodnos¢
moze przede wszystkim odzwierciedla¢ efekt warunku, a nie globalng
zgodnos¢ sygnatow obu warstw omicznych. Po pierwsze, w integraciji
zastosowano metode PLS-DA, co sprzyja silnemu rozdziatowi grup;
korelowanie wynikdw probek (scores) uzyskanych z modelu PLS-DA
potrafi sztucznie zawyzaé wspotczynnik korelacji, jesli gtbwnym Zrodtem
zmienno$ci jest ,warunek”. Po drugie, z opisu metod nie wynika
jednoznacznie co doktadnie korelowano oraz jakg miare korelacji
zastosowano — w tekscie pojawia sie wartos¢ r = 0,99 oraz prog r = 0,9
dla wizualizacji powigzan, bez specyfikacji metryki (Pearson/Spearman),

co utrudnia ocene wyniku.

8. Uwagi edytorskie i terminologiczne

W autoreferacie konsekwentnie uzyto angielskiego terminu ,p-value” (np.
.,Skorygowanym p-value < 0,017, ,p-value < 0,05"). Poprawna forma
w jezyku polskim: ,p-wartos¢” (np. ,skorygowana p-wartos¢ < 0,017
.p-wartos¢ < 0,05”). Ponadto drobne niespdjnosci typograficzne jednostek

i interpunkcji nie wptywajg na odbidr tresci.



9. Konkluzja i wniosek

W mojej ocenie rozprawa spetnia wymagania art. 187 ustawy — Prawo
0 szkolnictwie wyzszym i nauce (oryginalnos¢, poprawnos$é
metodologiczna, znaczenie wynikow, poprawnos¢  formalna),
a przedstawione publikacje i oSwiadczenia wspotautorow pozwalajg na

rzetelng ocene wkitadu wtasnego Doktorantki.

Rozprawe mgr Ewy Sybilskiej oceniam bardzo wysoko i skitadam
wniosek do Rady Naukowej Instytutu Biologii, Biotechnologii
i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach
o przyjecie rozprawy doktorskiej i dopuszczenie mgr Ewy Sybilskiej
do publicznej obrony w dziedzinie nauk scistych i przyrodniczych,

w dyscyplinie nauki biologiczne.

Biorgc pod uwage interdyscyplinarnos¢ i zakres wykonanych badan
(fizjologia  nasion, transkryptomika, @ metabolomika), umiejetnosc
interpretacji wynikbw opartg na rzetelnie i poprawnie zrealizowanej
warstwie bioinformatycznej, bogate i aktualne osadzenie w literaturze,
wysokg jakosS¢ opracowania graficznego i edytorskiego oraz oryginalne
ujecie z centralng rolg CBC, ktére pozwala przesledzic¢ cigg przyczynowo-
skutkowy od sygnatu ABA do zmian w mRNA i fenotypu kietkowania,
a takze spojnos¢ konstrukcji pracy i dobrze udokumentowany wkitad
witasny Doktorantki sktadam do Rady Naukowej Instytutu Biologii,
Biotechnologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego
w Katowicach wniosek o wyréznienie rozprawy doktorskiej mgr Ewy
Sybilskiej. Zgtoszone w recenzji uwagi majg charakter doprecyzowujgcy

i  nie podwazajg bardzo wysokiej oceny catosci. Aktywnos$é



pozapublikacyjng Doktorantki oceniam jako ponadprzecietng i spdjng z
tematykg rozprawy (regularne prezentacje konferencyjne, dziatania

popularyzujgce, staze i szkolenia) co dodatkowo uzasadnia wniosek o jej

wyroznienie.
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