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1. Tematyka rozprawy

Przedstawiona do oceny praca wnosi ogromny wkfad w rozwdj wiedzy w
zakresie szeroko pojetej ewolucji roslin, nie tylko modelowego rodzaju
Brachypodium (klosownica), ktéry byt obiektem badan. Wyniki z zakresu
genomiki ewolucyjnej, cytogenetyki molekularnej pozwalajg na zrozumienie,
jak powtarzalne sekwencje DNA ksztattujg ewolucje i roéznorodnosé genomoéw
roslinnych. Praca porusza takie zagadnienia jak: 1. reorganizacja genomu po
poliploidyzacii - zrozumienie, jak genomy przodkéw (B. distachyon i B. stacei)
zmieniajg sie i ewoluujg po potgczeniu, 2. dynamika powtarzalnego DNA - jak
retrotranspozony (Ty3/gypsy, Ty1/copia) i satelitarne DNA wptywajg na
wielkos¢ i strukture genomu w rodzaju Brachypodium, 3. droga ewolucji B.
mexicanum - unikatowa ze wzgledu na ekstremalne namnozenie
powtarzalnego DNA (retrotranspozondéw Ty3/gypsy), gatunkowo-specyficzny
zestaw satelitarnego DNA (satDNA) oraz unikalne profile trawienia enzymem
restrykcyjnym sekwencji 5S rDNA.

2. Wiedza kandydatki

Z przedstawionego wstepu wynika, ze Doktorantka bardzo dobrze zna ogdine
mechanizmy ewolucji chromosoméw i genoméw, rodzaje i ewolucje
powtarzalnego DNA. Nieco brakuje mi natomiast nakreslenia tych zjawisk w
kontekscie dotychczasowej wiedzy na temat badanego rodzaju. Informacje na
temat stanu wiedzy z zakresu sekwencji powtarzalnych w rodzaju
przedstawione sg lakonicznie (niecate dwie strony) i trudno wnioskowaé, czy
wynika to z tego, ze sg one nieliczne, czy z tego, ze zostato to tak
przedstawione. Bo przeciez w tym skrétowym opisie Doktorantka wspomina o
ogolnej zwartosci sekwencji powtarzalnych, dominacji LTR-retrotranspozonéw
nad innymi sekwencjami rozproszonymi, o satDNA w centromerach, liczbie
loci rDNA czy dominacji jaderkowej u Brachypodium. Wydaje mi sie, ze o
ogélnych mechanizmach ewolucji chromosoméw i genoméw, rodzajach i
ewolucji powtarzalnego DNA lepiej bylo wspomnieé¢ przy okazji omawiania
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aktualnego stanu wiedzy w rodzaju Brachypodium, niz odwrotnie. Chodzi
zatem tylko o inne polozenie akcentéw. Pragne tym samym podkresli¢, ze
powyzsza uwaga odnosi sie do konstrukciji rozdziatu wstep, nie do jego tresci.
Dobdr tresci w tej sekcji jest bowiem wiasciwy, tekst napisany doskonatym
naukowym jezykiem, pozbawiony btedéw merytorycznych.

W oparciu o zawarto$¢ dyskusji, mozna stwierdzi¢, ze wiedza Autorki
wykracza daleko poza wiedze ogdlng i jest wysoce specjalistyczna.
Doktorantka niezwykle umiejetnie osadza uzyskane wyniki w szerokim
kontekscie naukowym. Dyskusja jest niezwykle dojrzata i $Swiadczy o
ponadprzecietnych, jak na ten etap kariery naukowej, kompetencjach
Doktorantki. Nie ogranicza sie bowiem Ona do opisu, ale tgczy swoje odkrycia
z kluczowymi hipotezami w biologii ewolucyjnej i genomice. Przywotuje i
odnosi sie do takich koncepcji jak hipoteza "szoku genomowego", ewolucja
zespotowa (ang. concerted evolution), hipotezy "narodzin i $mierci" czy
,biblioteki”. Swiadomos$é unikatowoéci B. mexicanum oraz wyjatkowe;
dynamiki rDNA u B. hybridum swiadczg o tym, ze ma Autorka szerokg wiedze
na temat innych gatunkéw roslin.

3. Samodzielnos¢ kandydatki

Przedstawiona do oceny praca obejmuje 102 strony A4 oraz dodatkowo
suplementy w postaci wieloautorskiej odbitki publikacji, w ktérej Doktorantka
jest pierwszym autorem oraz oswiadczen wybranych wspétautoréw i
Doktorantki dotyczgcych udziatébw w powstaniu publikacji. Z o$swiadczer jasno
wynika, ze Doktorantka jest autorem wiodgcym odpowiadajgcym za
przeprowadzenie badai w ramach tzw. wet Jab-u oraz analiz
bioinformatycznych, w tym in silico, a takze odpowiadajgcym za interpretacje
wynikéw oraz przygotowanie manuskryptu.

Przy opracowywaniu wynikéw badan, zwykle naukowcom najwiecej
probleméw sprawia dyskusja. Szczesliwie, nie w tym przypadku. Dyskusja w
pracy doktorskiej Pani mgr Dany Trunovej w bardzo duzym stopniu
koresponduje z postawionymi celami i hipotezami. Cata struktura tej sekcji jest
tak zaprojektowana, aby podsumowac i oméwi¢ wyniki w kontekscie
postawionych celéw badawczych. Doktorantka wskazuje na ograniczenia
swoich wiasnych badan (np. uzycie wspéiczesnych diploidalnych gatunkéw
jako odpowiednikow wymarlych przodkéw), co $wiadczy o dojrzatosci
naukowe;.

Badania zostaly starannie zaplanowane, czego dowodem jest schemat
zamieszczony na stronie 26, ktéry w sposéb logiczny obrazujgcy kolejne,
integralnie powigzane ze soba etapy badan. Poprawnos¢ naukowa to
wyrdzniajgca cecha tej pracy — jasne cele i hipotezy, adekwatne metody
zastosowane na obszernym materiale biologicznym (tj. analizy
bioinformatyczne, sekwencjonowanie, Fluorescencyjna Hybrydyzacja in situ
po wczesniejszym opracowaniu sond, Hybrydyzacja Southerna), spdjna
dyskusija.
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4. Oryginalno$¢ rozprawy UNIWERSYTET
Rozprawa prezentuje unikalne, nowe dane oparte o az 18 genotypow JAGIELLONSKI
nalezacych do 12 sposréd 20 gatunkéw, co stanowi ponad potowe gatunkéw YW KRAKOWIE
rodzaju Brachypodium. Badania zmieniajg lub precyzujg wczesniejsze

modele ewolucyjne. Za oryginalnoscig rozprawy przemawiaja:

. Wykazanie zjawiska diploidyzacji u starszego genotypu Bhyb26 B. hybridum.

. Zidentyfikowanie i scharakteryzowanie nowych rodzin satelitarnego DNA, np.

CentBp u prawie wszystkich wieloletnich gatunkéw Brachypodium.

. Opisanie jednorodzicielskiej eliminacji 5S rDNA i powstanie nowego 5S rDNA

NTS (nietranskrybowana sekwencja w poblizu 5S rDNA), co jest rzadko

spotykane i czyni B. hybridum cennym modelem do dalszych badan. Wydzial Biologii

. Wykazanie miedzygenomowej translokacji retrotranspozonéw Ty3/gypsy

Tat/Retand z subgenomu B. distachyon na subgenom B. stacei. Tak

szczegbtowe mechanizmy nie byty weczesniej opisane w literaturze Instytut Botaniki
dotyczacej Brachypodium.

Doktorantka pozyskata ogrom informacji dzieki wykorzystaniu narzedzia
obliczeniowego RepeatExplorer2, ktére umozliwito identyfikacje, klasyfikacje
oraz ustalenie frekwencji wszystkich rodzin powtarzalnego DNA w
analizowanych genomach. Przez to poziom szczegdétowosci opisu wynikow,
zwilaszcza z analiz bioinformatycznych, jest ogromny, w wielu miejscach
przerastajgcy mozliwosci kojarzeniowe czytelnika. Diatego miejscami brakuje
w wynikach takich podsumowari jak np. na stronie 54 (ostatni akapit). Ztozone,
wieloelementowe ryciny, w liczbie 31, przygotowane sg bardzo profesjonainie,
tylko czasem czcionka jest zbyt mata i moze warto byloby dodaé¢ (dla
utatwienia odbioru) stopnie ploidalnosci poszczegéinych gatunkéw, na
szczegOlnie tych rycinach, na ktérych Autorka odnosi sie do wielkosci genomu.
Jakos¢ i czytelno$¢ zdje¢, obrazujgcych wyniki Hybrydyzaciji Southerna jak i
Fluorescencyjnej Hybrydyzaciji in situ (FISH) jest imponujaca. Bardzo cenne
jest, ze dokonano weryfikacji wynikéw analiz bioinformatycznych poprzez
zastosowanie wiasnie tych technik, co pozwolito m.in. na wizualizacje
powtorzen na chromosomach i zwiekszyto wiarygodno$§¢ badan. Zachecam
Doktorantke do publikowania pozostatych wynikéw badan. Z catg pewnoscig
zastugujg one na to by zapoznalo si¢ z nimi szersze grono odbiorcow.

5. Pytania, na ktére recenzentka oczekuje odpowiedzi kandydatki w
czasie obrony

ul. Gronostajowa 3
Czy znane sg fenotypowe konsekwencje utraty loci rDNA u Brachypodium? | '

Czy redukcja liczby genéw rybosomalnych wptywa na wigor, rozwoj lub 30-387 Krakéw
przezywalnos¢ starszego allopoliploida B. hybridum w poréwnaniu z rel.: 12 BB4 67 95
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. Wydaje sie, ze eliminacja sekwencji powtarzalnych loci 35S i 5S rDNA u
starszego genotypu B. hybridum wigzana jest przez Autorke z wyciszeniem
epigenetycznym lub z procesami rekombinacyjnymi. Czy widzi Doktorantka
potencjalny zwigzek tych eliminacji z dziataniami endonukleaz? | jesli tak,
jakie badania mozna zaplanowac, aby to sprawdzi¢?

Czy wedtug Doktorantki dynamika powtérzen stwierdzona u Brachypodium
jest unikalna dla tego rodzaju, czy moze by¢ traktowana jako ogéiny model
ewolucji powtarzalnego DNA u traw, a moze nawet u innych poliploidalnych
ro$lin?

. Czy sag dostepne skamieniatosci B. distachyon i B. stacei, ktére pozwolityby
na badania paleogenomiczne? Co takie badania mogtyby pokazac?

Czy w zwigzku z tym, ze dysponowano dla réznych gatunkéw réznej dtugosci
odczytami pochodzacymi z réznych platform sekwencjonowania (tabela str.
29), normalizowano wyniki czy tylko ,obrabiano” uzyskane przez siebie
wyniki, jak napisano na str. 30?

Uprzejmie prosze o sporzadzenie uproszczonego (na potrzeby dydaktyczne)
schematu obrazujgcego ewolucje sekwencji powtarzalnych w rodzaju
Brachypodium i zaprezentowanie go podczas publicznej obrony jako
podsumowanie.

6. Ocena Koncowa

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska w petni spetnia wymogi art. 187
ustawy z dnia 18 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U.
2024 poz. 1571), zatem ja nizej podpisana zwracam sie do Wysokiej Rady
Naukowej Instytutu Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska
Uniwersytetu Slaskiego w Katowicach o dopuszczenie Pani_mgr Dany
Trunovej do dalszych etapéw postepowania o nadanie stopnia naukowego
doktora w dziedzinie nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki
biologiczne.

Rozprawa doktorska Pani mgr Dany Trunovej znaczaco przekracza przecietny
poziom rozpraw doktorskich w zakresie rangi i znaczenia rozwigzywanego
problemu badawczego oraz jakosci i zakresu przeprowadzonych badan.
Doktorantka przebadata az ponad potowe gatunkéw z rodzaju Brachypodium,
zastosowata zaawansowane techniki z zakresu cytogenetyki molekularnej i
genomiki ewolucyjnej, przeprowadzita skomplikowane analizy
bioinformatyczne, dzieki czemu rozprawa prezentuje wyjatkowe walory
poznawcze w zakresie ewolucji genomu roslinnego, w szczegdlnosci w
odniesieniu do sekwencji powtarzalnych.
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Majgc na wzgledzie powyzsze, zwracam si¢ do Wysokiej Rady Naukowej
Instytutu Biologii, Biotechnologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego
w Katowicach z wnioskiem o wyréznienie rozprawy doktorskiej Pani mgr Dany
Trunovej stosowng nagroda.

Z powazaniem
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