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and the evolution of the Brachypodium genus”

Podstawa opracowania recenzji

Rada Instytutu Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska, na posiedzeniu w dniu
27.06.2025 r. powolata mnie na recenzenta w przewodzie doktorskim mgr Dany Trunovej —
pismo z dnia 30.06.2025r. podpisane przez Zastgpce Dyrektora Instytutu Biologii,
Biotechnologii i Ochrony Srodowiska Wydziatu Nauk Przyrodniczych dr hab. Urszule Guzik,
prof. US. Przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska zostalo wykonana w Zespole
Cytogenetyki i Biologii Molekularnej Roslin, w Instytucie Biologii, Biotechnologii i Ochrony
Srodowiska na Wydziale Nauk Przyrodniczych Uniwersytetu Slgskiego w Katowicach, pod
kierunkiem naukowym dr hab. Bozeny Kolano, prof. US oraz promotora pomocniczego
dr Natalii Borowskiej-Zuchowskiej.

Praca doktorska zostata wykonana w ramach projektu badawczego finansowego ze $rodkow
Narodowego Centrum Nauki (2020/39/0/NZ8/00184) w latach 2021-2025.

Ocena formalna pracy

Praca doktorska zgloszona do recenzji przez mgr Dang Trunova zostala przygotowana w formie
monografii naukowej. Rozprawa liczy 102 strony, nie liczac 31 rycin wraz z ich opisami oraz
materialéw uzupehiajgcych. Struktura pracy odpowiada typowemu schematowi prac
doktorskich i obejmuje rozdzialy takie jak: Wstep, Cel pracy, Materialy i metody, Wyniki,
Dyskusja, Wnioski, Streszczenia w jezyku angielskim i polskim, Bibliografia oraz Materiaty
uzupetniajgce. Cze$¢ wynikdéw badan przedstawionych w pracy zostala opublikowana
w artykule naukowym:

Trunova, D., Borowska-Zuchowska, N., Mykhailyk, S., Xia, K., Zhu, Y., Sancho, R., Rojek-
Jelonek, M., Garcia, S., Wang. K., Catalan, P., Kovarik, A., Hasterok, R., Kolano, B. (2024).
‘Does time matter? Intraspecific diversity of ribosomal RNA genes in lineages of the
allopolyploid model grass Brachypodium hybridum with different evolutionary ages’. BMC
Plant Biology 24, 981. doi: 10.1186/s12870-024-05658-5.

Artykul zostal umieszony w materialach uzupelniajagcych wraz z o$wiadczeniami
wspotautorow publikacji, w ktérych podany jest ich indywidualny wkiad w powstanie pracy.
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Uklad rozprawy jest przejrzysty, prezentuje pelne i spojne opracowanie naukowe. Uwazam,
ze wykazu skrotow, ktory - gdyby zostal zamieszczony jako osobny rozdzial - ulatwilby
analiz¢ pracy. Pomimo tego drobnego uchybienia, formalna ocena rozprawy jest
satysfakcjonujaca.

Ocena merytoryczna pracy

Rodzaj Brachypodium pehi kluczowa rol¢ jako modelowy organizm w badaniach nad ewolucja
traw i funkcjonowaniem genomow roslin jednolisciennych. Sekwencje powtarzalne sg istotnym
elementem ksztaltujgcym strukture genomu, jego plastyczno$é i1 adaptacyjne zmiany
ewolucyjne. Zrozumienie rozmieszczenia, dynamiki i funkcji tych sekwencji w obrgbie
Brachypodium moze znaczaco przyczynié si¢ do wyjasnienia mechanizméw réznicowania sie
gatunkow oraz ewolucji genomu roslin. Przedstawiona do recenzji monografia przedstawia
kompleksowa analiz¢ organizacji i ewolucji sekwencji powtarzalnych w genomach
Brachypodium, koncentrujac si¢ na krytycznym oméwieniu relacji filogenetycznych, ewolucji
podstawowej liczby chromosomow, organizacji sekwencji powtarzalnych oraz kierunkach
ewolucji powtarzalnego DNA. Temat pracy wpisuje si¢ w aktualne trendy badawcze
w dziedzinie genomiki ewolucyjnej i ma potencjal do poszerzenia wiedzy na temat podstaw
procesow poliploidyzacji i specjacji roslin.

Rozprawa doktorska zostata starannie skonstruowana, z precyzyjnie sformulowanym
tytulem. Rozdzial wprowadzajacy, obejmujacy 22 strony, przedstawia szeroki kontekst
historyczny i ewolucyjny rodziny traw (Poaceae), podkreslajac ich znaczenie gospodarcze oraz
role rodzaju Brachypodium jako modelowego organizmu. Autorka szczegdétowo omawia rézne
klasy sekwencji powtarzalnych w genomach roslinnych, koncentrujac si¢ na ich ewolucji,
mechanizmach zmiennosci oraz potencjalnych funkcjach w ksztattowaniu fenotypu roslin.
W koricowe] czesci rozdzialu zostala scharakteryzowana obecnos¢ i znaczenie sekwencji
powtarzalnych w genomach Brachypodium, w kontekscie ich ewolucji i funkcji. Doktorantka
podkreslita, ze obecna wiedza na temat organizacji i ewolucji sekwencji powtarzalnych
W Brachypodium jest wciaz ograniczona, gltéwnie do B. distachyon i B. hybridum,
co uzasadnienia wybdr tematu badawczego. Przeglad literatury jest wyczerpujacy i aktualny,
uwzgledniajgc najnowsze doniesienia naukowe w tej dziedzinie.

W kolejnym rozdziale Doktorantka sformutowata hipotezy badawcze, ktére koncentruja
si¢ na trzech glownych aspektach: (i) korelacji migdzy skladem i organizacjg powtarzalnego
DNA a filogeneza Brachypodium; (ii) reorganizacji sekwencji powtarzalnego DNA po
hybrydyzacji i poliploidyzacji; (iii) zréznicowanym tempie i wzorcach ewolucji réznych linii
powtorzen. Doktorantka szczegolowo okreslita cztery zadania badawcze, ktore umozliwity
weryfikacje hipotez. Cel badan zostal sformutowany prawidtowo.

Rozdzial trzeci dotyczacy materialdbw i metod zostal opracowany w sposob
szczegotowy i logiczny. Rozpoczyna si¢ od schematycznego przedstawienia (Rysunek 7)
procesu badawczego, co ulatwia zrozumienie struktury oraz kolejnosci przeprowadzonych
analiz. W Tabeli 2 Doktorantka scharakteryzowala material badawczy - 18 genotypow
dwunastu gatunkéw Brachypodium. Ujeto kluczowe cechy: liczbe chromosomow, rozmiary
genomoéw, poziom ploidalnosci oraz zrodto pochodzenia nasion. Dobér metod — od izolacji
DNA, przez metody bioinformatyczne, po klasyczne techniki molekularne i cytogenetyczne-
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jest trafny i dobrze dopasowany do celu badan. Opisy poszczegdlnych etapdw sa wystarczajaco
szczegbtowe, by zapewni¢ powtarzalnos$é procedur. Jednoczesnie chciatabym zwréci¢ uwage
na szeroki zakres badan oraz zaawansowane metody i techniki badawcze, ktore zostaly
wykorzystane przez Doktorantke. Mam jedynie drobna uwage do tytulu podrozdzialu 3.3
Genomic DNA isolation and Illumina sequencing, w ktérym umieszczono jedynie szczegotowy
opis izolacji DNA, natomiast informacj¢ o sekwencjonowaniu nowej generacji zamieszczono
w podpunkcie 3.4.1 NGS data. Przeniesienie odpowiednich informacji o sekwencjonowaniu
Illumina do podrozdziatu 3.3, lepiej odzwierciedlaloby jego tytul.

Rozdzial , Wyniki” przedstawia szczegblowg analize frakcji powtarzalnego DNA
w obrebie gatunkow Brachypodium, oferujac bogaty zestaw danych eksperymentalnych oraz
kompleksowy przeglad zagadnienia. Struktura rozdzialu, podzielona na cztery logicznie
powigzane podsekcje, zwieksza jego przejrzystosé i spojnosé. Podrozdzial 4.1 koncentruje si¢
na analizie filogenetycznej gatunkéw Brachypodium, wykorzystujac sekwencje jadrowego
genu Gigantea (Gl). Analiza ta ujawnia wyrazne rozréznienie miedzy gatunkami
jednorocznymi i bylinami, z dalszymi podzialami w kazdej z tych grup. Uwzglednienie
zardwno gatunkéw diploidalnych, jak i poliploidalnych w badaniu podkresla zlozone relacje
ewolucyjne w obrebie rodzaju Brachypodium, dostarczajgc cennych informacji na temat
procesow jego roéznicowania i adaptacji.

W podrozdziale 4.2 zostaly przedstawione kompleksowe i dobrze udokumentowane
wyniki analiz poréwnawczych sekwencji powtarzalnych DNA dla dwoch genotypow
naturalnego allotetraploida B. hybridum, réznigcych si¢ czasem powstania oraz ich
domniemanych diploidalnych przodkéw B. distachyon i B. stacei. Doktorantka wykorzystata
réznorodne metody badawcze, w tym analizy in silico, PCR, hybrydyzacj¢ metoda Southerna
oraz fluorescencyjng hybrydyzacje in siru (FISH), co jest niewatpliwie mocng strong
przedstawionej pracy. Badanie ujawnily, ze, chociaz wystgpuje pewna subgenomowa statosé
w B. hybridum, to takze zauwazalne sa zmiany w specyficznych rodzinach powtérzen. Zmiany
te wydaja si¢ kumulowaé stopniowo, z bardziej wyrazng reorganizacjg w starszej linii
(Bhyb26). Wiele rozproszonych rodzin powtoérzen wykazuje dziedziczenie addytywne z obu
ancestralnych subgenomoéw. Jednak wzorce nieaddytywne sg obserwowane w rDNA,
satelitarnym DNA i w pewnych liniach elementéw transpozycyjnych (TE), co sugeruje
specyficzne dla powtdrzen wydarzenia reorganizacyjne. Najbardziej znaczaca reorganizacja
zostala zaobserwowana w rDNA. Badanie donosi o stopniowej eliminacji wyciszonego 35S
rDNA subgenomu S i ztozonych zmianach w 5S rDNA, w tym eliminacji locus i powstawaniu
nowych wariantow.

W podrozdziale 4.3 Doktorantka przeprowadzita szczegélowa charakterystyke
sekwencji powtarzalnych DNA w diploidalnych i allopoliploidalnych gatunkach. Prezentacja
wynikéw zostala podzielona na kilka podsekcji, ktore obejmuja charakterystyke DNA
satelitarnego, analize poréwnawcza 5S rDNA, sklad retrotranspozondéw LTR oraz poréwnanie
kompozycji sekwencji powtarzalnych w badanych genomach. Analiza zawartosci sekwencji
powtarzalnych DNA w rodzaju Brachypodium ujawnila Kkilka istotnych wzorcow.
Retrotranspozony LTR, szczegdlnie rodzina Ty3/Gypsy, byly najliczniej reprezentowang
rodzing powtdrzen we wszystkich badanych gatunkach. Zaobserwowano réznice pomiedzy



gatunkami jednorocznymi a wieloletnimi, przy czym te ostatnie wykazywaly zazwyczaj wyzszg
0g6lng zawarto$é powtérzen. Najwi¢ksze zroznicowanie migdzy gatunkami wykazywaly
rodziny satelitarnego DNA; niektére z nich, jak CentBp oraz rodzina 360 bp, wystgpowaly
gléwnie u gatunkéw wieloletnich. Gatunki poliploidalne, zwlaszcza alloheksaploidy, miaty
tendencje do zwiekszonej amplifikacji wybranych rodzin powtérzen w poréwnaniu z
diploidami. Allotetraploid B. mexicanum wyrdznial si¢ odmiennym profilem powtorzen, ze
znaczng amplifikacjag okreslonych rodzajow retrotranspozonow LTR oraz unikalnymi
rodzinami satelitarnego DNA. Przedstawione wyniki dostarczyly istotnych informacji na temat
roli powtarzalnego DNA w ewolucji i adaptacji gatunkéw Brachypodium.

W ostatnim podrozdziale wynikow (4.4) Doktorantka przeprowadzita analize
poréwnawcza sekwencji powtarzalnych DNA w réznych gatunkach Brachypodium,
koncentrujae si¢ na ewolucji wielkosci genomu oraz dynamice satelitarnego DNA (satDNA).
Uzyskane wyniki ujawnily ztozony wzorzec zmian wielkosci genomu, w ktérym jednoroczne
gatunki diploidalne wykazuja tendencj¢ do zmniejszania si¢ genomu, natomiast wieloletnie
gatunki diploidalne do jego powigkszania podczas dywersyfikacji. Analiza rodzin satelitarnego
DNA wykazata ich istotng role w ksztaltowaniu réznorodnos$ci genomowej. Badanie to koreluje
zmiany wielkosci genomu z okreslonymi wydarzeniami amplifikacji i eliminacji satelitarnego
DNA (satDNA). U wspdlnego przodka gatunkéw jednorocznych (B. distachyon i B. stacei)
doszlo do amplifikacje dwoch rodzin satDNA (CentBd oraz 1800 bp), natomiast u wspdlnego
przodka gatunkdéw wieloletnich powieleniu ulegly rodziny CentBp oraz 360 bp. Wyniki te
podkreslajg znaczenie uwzgledniania zaréwno wielkosci genomu, jak i skladu powtarzalnych
sekwencji DNA podczas badania ewolucji i specjacji genomow roslin.

Dyskusja wynikéw (rozdzial 5) zostata przeprowadzona zostata w sposob rzeczowy
i spojny w trzech logiczne wyodrebnionych podrozdziatach, obejmujgcych zaréwno
zagadnienia filogenezy i podstawowej liczby chromosoméw, organizacji sekwencji
powtarzalnych w allotetraploidalnym B. hybridum, jak i ewolucyjnych trajektorii tych
sekwencji w obrebie rodzaju Brachypodium. Doktorantka poréwnuje swoje wyniki
z wczesniejszymi badaniami, potwierdzajac tym samym wiarygodno$¢ swoich wnioskow
dotyczacych relacji filogenetycznych w obrebie rodzaju Brachypodium. Dyskusja na temat
zroznicowania liczby chromosomoéw w gatunkach Brachypodium oraz jej implikacji dla
poliploidii i ewolucji gatunkéw jest wyczerpujaca.

W podrozdziale 5.2 zostala przedstawiona ocena reorganizacji powtarzalnych sekwencji
DNA po hybrydyzacji i poliploidyzacji w B. hybridum. Uzyskane przez Autorke wyniki majg
kilka waznych implikacji dla zrozumienia ewolucji genomu w gatunkach poliploidalnych.
Bardziej wyrazne zmiany zaobserwowane w starszej linii B. hybridum (Bhyb26) w poréwnaniu
z mlodsza (ABR113) sugeruja, ze reorganizacja genomowa w allopoliploidalnych moze
nastepowac stopniowo w czasie, zamiast wylacznie przez szybki ,,szok genomowy”. Wyniki
badan wskazuja, ze rézne rodziny powtdrzen moga mie¢ odmienne trajektorie ewolucyjne
w ramach tego samego poliploidainego genomu. Ponadto, obserwowane zmiany w organizacji
tDNA, szczegolnie stopniowa eliminacja jednej formy rodzicielskiej, dostarczaja informacji na
temat procesu diploidyzacji u poliploidéw, co wspiera ideg, Ze poliploidy maja tendencje do
redukcji zbednego materialu genetycznego w czasie. Badania ujawnily réwniez, ze nawet
w ramach tego samego gatunku (B. hybridum), rézne linie moga wykazywaé rézne wzory
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ewolucji powtorzen. To podkresla znaczenie uwzglednienia wielu linii lub akcesji przy badaniu
ewolucji genomu poliploidalnego. Ponadto odkrycia dotyczace rDNA, szczegdlnie
zroznicowanej utraty rDNA 35S i 5S z r6znych subgenoméw w starszej linii, ukazuja
skomplikowane mechanizmy regulacyjne ksztaltujace ekspresje genow rRNA w genomach
poliploidalnych. Autorka podkresla, ze ewolucja genomu w gatunkach poliploidalnych jest
ztozonym, dynamicznym procesem obejmujacym rézne mechanizmy reorganizacji powtérzen,
interakcji subgenomowych i diploidyzacji. Dlatego w badaniu ewolucji genomu
poliploidalnego nalezy stosowaé podejscie kompleksowe uwzgledniajac czynniki takie jak typ
powtorzenia, wiek ewolucyjny i wzory specyficzne dla linii.

W ostatniej czesci Dyskusji (5.3), mgr Trunova udowadnia hipoteze, ze wystepujace
w genomach Brachypodium rodziny sekwencji powtarzalnych cechuja si¢ r6znym tempem oraz
kierunkiem ewolucji. Dyskusja na temat roli repeatomu w zmiennosci wielkosci genomu jest
dobrze przedstawiona. Analiza ewolucji powtarzalnego DNA w rodzaju Brachypodium
ujawnia ztozone wzorce, ktore w istotny sposdb uksztaltowaly zmienno$¢ wielkosci genomu
pomiedzy gatunkami. Gatunki jednoroczne i wieloletnie wykazaly istotne réznice w wielkosci
genomu i zawartosci powtarzalnych sekwencji DNA, przy czym retrotranspozony LTR
Ty3/Gypsy odegraly kluczowa role w ekspansji genomu, szczegdlnie w przypadku
B. mexicanum. To spostrzezenie podkresla istotng rolg transpozonéw w ksztattowaniu
architektury genomu i zmiennosci jego wielkosci wsrod blisko spokrewnionych gatunkow.
Cennych informacji na temat historii ewolucyjnej rodzaju Brachypodium dostarczyla analiza
rodzin satelitarnych DNA. Obecno$¢ wspolnych rodzin satelitarnych migdzy gatunkami
wspiera hipoteze biblioteki, podczas gdy pojawienie si¢ wariantow specyficznych dla
poszczegolnych gatunkow jest zgodne z modelem powstawania i zanikania powtorzen (birth-
and-death model). Ustalenia te sugeruja, ze podczas gdy niektére sekwencje powtarzalne sg
konserwowane pomigdzy gatunkami, inne podlegaja szybkim zmianom, przyczyniajac si¢ do
roznorodnosci genomowej w obrebie rodzaju. Doktorantka zaznaczyla, ze cho¢ analiza
powtarzalnych sekwencji genomu dostarczyta istotnych informacji na temat ewolucjt rodzaju
Brachypodium, wysoki stopien podobienstwa migdzy gatunkami oraz zlozona dynamika
ewolucji powtérzen utrudnia jednoznaczne przesledzenie pochodzenia genotypoéw
poliploidalnych wylacznie na podstawie sekwencji powtarzalnych DNA. Wskazuje to na
konieczno$¢ integrowania analiz powtarzalnych sekwencji genomu 2z analizami
filogenetycznymi oraz innymi podejsciami genomowymi, aby wyjasnié histori¢ ewolucyjna
gatunkoéw z rodzaju Brachypodium.

W rozdziale 6, Doktorantka przedstawita osiem syntetycznych wnioskéw, ktore jasno
podsumowujg gléwne rezultaty przeprowadzonych badan. Wnioski sa logicznie
uporzadkowane i spdjne z przedstawionymi wynikami.

Streszczenia W jezyku polskim i angielskim (rozdziat 7 i 8) zostaly poprawnie
sformutowane, podkreslajac zaréwno cel pracy, jak i najwazniejsze osiagniecia. Po nim

zamieszczono rozbudowany spis literatury (rozdzial 9), obejmujacy 346 pozycji literatury,
co $wiadczy o doglebnym przestudiowaniu omawianych zagadnien.



Uwagi do pracy

Rozprawa doktorska zostata przygotowana starannie, jednakze przy tak imponujgcej pracy,
doktorantka nie unikneta drobnych bledow edytorskich. W spisie tresci pominigto podrozdziat
5.3. Trajectories of repetitive DNA evolution in Brachypodium genus. W rozdziale 2. Aims of
the thesis, niepotrzebne jest powtdrzenie celu pracy w trzecim zadaniu badawczym.
Podrozdziat 3.9 Phylogenetic analysis opisuje tylko jeden aspekt - przegotowanie drzewa
filogenetycznego, dlatego w tym przypadku nie ma uzasadnienia wprowadzenia dodatkowego
podpunktu, a w podrozdziale 4.1. Phylogenetic relationships in Brachypodium genus blednie
wskazano 13 zamiast 12 analizowanych gatunkoéw Brachypodium. Te drobne niedociagnigcia
nie wplywaja na bardzo wysoki poziom merytoryczny pracy.

Nawigzujac do tematyki badawczej bedacej przedmiotem rozprawy mam nast¢pujace pytania:

1. W rozdziale ,,Metody”, brakuje mi wyjasnienia jakimi kryteriami si¢ kierowano przy
wyborze narzedzi bioinformatycznych. Czy rozwazano uzycie technologii long-reads
np. PacBio, ktore mogloby lepiej uchwycié strukture sekwencji powtarzalnych?

2. Wiyniki przedstawione w pracy wskazuja na ewolucyjna i potencjalnie adaptacyjna role
roznych typdéw powtarzalnego DNA, szczegolnie retrotranspozondéw LTR.
Czy prowadzone sa badania dotyczace wplywu réznorodnosci powtarzalnego DNA
na ekspresje genow, fenotyp, lub adaptacje ekologiczng gatunkdéw Brachypodium? /
W jaki sposob zmiany w wielkosci genomu i skladzie repeatomu moga wplywaé na
biologi¢ lub ekologi¢ tych gatunkéw?

3. W pracy szczegdtowo opisano odmienny obraz organizacji sekwencji powtarzalnych
dla réznych gatunkéw i poziomoéw ploidalnosci. Jakie mechanizmy (np. duplikacje
genomowe, transpozycje, selekcja naturalna) najprawdopodobniej przyczynity si¢ do
powstanie tej zmiennosci?

4. W pracy byly stosowane rdzne techniki badawcze, w tym analiza RepeatExplorer2,
hybrydyzacja metodg Southerna oraz fluorescencyjna hybrydyzacja in situ (FISH).
Prosze o omowienie ograniczen uzytych technik analitycznych, potencjalnych zrédet
bleddw, jak mogty one wplynaé na wyniki, badZ w jaki sposéb starano si¢ potencjalne
bledy wyeliminowac?

Podsumowanie i wniosek koncowy

Przedlozona do recenzji rozprawa doktorska mgr Dany Trunovej stanowi wartosciowe
i oryginalne opracowanie zagadnien zwiazanych z ewolucjg sekwencji powtarzalnych DNA
w genomach diploidainych i poliploidainych rodzaju Brachypodium. Doktorantka wykazala si¢
bardzo dobra znajomoscia metod badawczych z zakresu biologii molekularnej, bioinformatyki
i cytogenetyki, umiej¢tnie laczac analizy eksperymentalne z interpretacja w kontekscie
ewolucyjnym. Wyniki pracy maja istotne znaczenie poznawcze, dostarczajac nowych
informacji o procesach ewolucyjnych ksztaltujacych genomy roslin, zwlaszcza w kontekscie
hybrydyzacji i poliploidyzacji. Najwazniejsze osiagniecia naukowe wynikajace z badan
prowadzonych przez Doktorantk¢ obejmuja: (i) Identyfikacja stopniowej reorganizacji
powtarzalnego DNA w allopoliploidalnym B. hybridum, co ma znaczace implikacje dla
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zrozumienia mechanizméw ewolucji poliploidalnej; (ii) Obserwacja nieaddytywnych wzorcow
dziedziczenia sekwencji powtarzalnych u poliploidéw; (iii) Wsparcie dla ,,hipotezy biblioteki”
dotyczacej ewolucji DNA satelitarnego; (iv) Ujawnienie ztozonej dynamiki ewolucyjnej rodzin
satelitarnego DNA; (v) Wykazanie zwiazku migdzy zréznicowaniem wielkosci genomu
a zawartos$cig powtarzalnego DNA. Kazde z tych osiagni¢¢ wnosi istotny wklad w zrozumienie
ewolucji powtarzalnego DNA oraz jego roli w ksztaltowaniu genomow w obrebie rodzaju
Brachypodium. Wskazujg one na zlozonos¢ i dynamike ewolucji genomu, podkreslajac
potrzebe laczenia roznych metod badawczych, aby uzyskaé pehlniejszy obraz historii
ewolucyjnej.

Z pelnym przekonaniem stwierdzam, ze rozprawa doktorska mgr Dany Trunovej pt.:
»Repetitive DNA sequences and the evolution of the Brachypodium genus” spelnia wymagania
zawarte w art. 187 ustawy z dnia 18 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U.
2024 poz. 1571). W zwigzku z tym stawiam wniosek do Rady Naukowej Instytutu Biologii,
Biotechnologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach o dopuszczenie
Pani Dany Trunovej do dalszych etapéw postgpowania o nadanie stopnia naukowego doktora.
Ponadto, z uwagi na podjecie bardzo zlozonego problemu, wysokg wartosé naukowsg pracy,
oraz szeroki zakres metod wykorzystanych w badaniach, wnioskuj¢ o jej wyroznienie.
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