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Recenzja pracy doktorskiej mgr. inz. Anety Koroluk pt.:
»Charakterystyka puli genowej polskich odmian i linii hodowlanych owsa
zwyczajnego (Avena sativa L.) oraz ocena mozliwosci jej poszerzenia poprzez
krzviowanie miedzygatunkowe”

Praca doktorska, kiorej dotyczy niniejsza recenzja, zostala wykonana w Instytucie Genetyki
Hodowli 1 Biotechnologii Roslin. na Wydziale Agrobioinzynierii Uniwersytetu Przyrodniczego
w Lublinie. Promotorem pracy jest dr hab. Edyta Paczos-Grzeda, prof. uczelni a promotorem
pomocniczym Pani dr Sylwia Sowa. Recenzje niniejszej pracy wykonalem na podstawie uchwaty
Rady Dyscypliny Rolnictwo i Ogrodnictwo Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie na posiedzeniu
w dniu 28 lutego 2024 roku, ktora zawierata informacje o moim powolaniu na recenzenta rozprawy
doktorskiej.

Przedstawiona do recenzji praca doktorska stanowi zbior opatrzonych komentarzem trzech
artykutow naukowych, opublikowanych w czasopismach przypisanych do dyscypliny rolnictwo
| ogrodnictwo, ktdre sa spdjne tematycznie i stanowig podstawe dysertacji, co dopuszcza artykut art.
187 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2023 r. poz. 742
Z poZn. zm).

Prezentowane badania zostaly zrealizowane w ramach byly czescia projektu pt. .Mapowanie
sprzezeniowe i asocjacyjne owsa zwyczajnego”, realizowanego w Instytucie Genetyki, Hodowli
i Biotechnologii Roslin UP w Lublinie w latach 2014-2020 w ramach badan podstawowych na rzecz
postgpu biologicznego w produkcji roslinnej, finansowanego przez Ministerstwo Rolnictwa
| Rozwoju Wi, ktorego kierowniczka byla dr hab. Edyta Paczos-Grzeda. profesor uczelni.

Trzy prace naukowe bedace przedmiotem niniejszej rozprawy doktorskiej, tj.:

. Koroluk A., Paczos-Grzeda E.*, Sowa S., Boczkowska M., Toporowska J. 2022,
Diversity of Polish oat cultivars with a glance at breeding history and perspectives.
Agronomy-Basel 12(10), 2423. DOI: 10.3390/agronomy12102423;

2. Koroluk A., Sowa S., Boczkowska M., Paczos-Grzeda E.* 2023. Utilizing Genomics to
Characterize the Common Oat Gene Pool—the Story of More than a Century of Polish
Breeding. Int. J. Mol. Sci. 24(7), 6547. DOI: 10.3390/ijms24076547;

3. Koroluk A., Sowa 8., Paczos-Grzeda E.* 2022. Characteristics of progenies derived from
bidirectional Avena sativa L. and Avena fatua L. crosses. Agriculture 12(11), 1758. DOI:
10.3390/agriculturel121117;



zostaly opublikowane w latach 2022-2023 w czasopismach z listy filadelfijskiej, ktorych sumaryczny
wskaznik wplywu Impact Factor wg Journal of Citation Reports wynosit 12,9 a faczna liczba punktow
przyznanych przez Ministerstwo wlasciwe dla nauki dla tych czasopism wynosita 340, Doktorantka
byla pierwsza autorka wszystkich wykazanych powyzej artykulow. Przy tej okazji nalezy
wspomniec, ze powyzsze przytoczenie wskaznikow bibliometrycznych dla czasopism, w ktorych te
prace zostaly opublikowane, ma charakter jedynie informacyjny. Twoérca wspélczynnika Impact
Factor, dr Eugine Garfield, stwierdzil. ze ten czynnik nie jest wyznacznikiem indywidualnej oceny
naukowca, lecz jest tylko narzedziem do poréwnywania czasopism w obregbie jednej dyscypliny.

Z oswiadczen zamieszczonych w rozdziale 8 pracy, str. 109-123, wynika, ze Pani mgr inZ. Aneta
koroluk brata udzial zarbwno w opracowaniu koncepcji i metodologii badan, przeprowadzeniu czesci
eksperymentalnej badan, jak i w analizie i interpretacji wynikow, a takze w opracowaniu pierwotnych
wers)i manuskryptéw oraz uczestniczyla w opracowaniu korekt tekstow prac po recenzjach. Autorka
korespondencyjng artykuléow byla dr hab. E. Paczos-Grzeda, prof. uczelni — promotor pracy
doktorskiej.

Artykuly naukowe wchodzace w sklad niniejszej rozprawy doktorskiej zostaly juz
Zrecenzowane na etapie zatwierdzania publikacji przez redakcje czasopism. Moja rola jako
recenzenta niniejsze) rozprawy doktorskiej sprowadza si¢ do oceny formalnej rozprawy doktorskiej
a takze oceny merytorycznej badan zawartych w rozprawie oraz ich spojnosci a takze oceny tekstu.

Praca doktorska Pani mgr inz. Anety Koroluk zawiera 123 strony i jest uporzadkowana
wedlug typowego podziatlu dla tego typu opracowan, tj.:

streszczenia w jezyku polskim i angielskim,

wprowadzenie,

hipotezy i cele pracy,

materiat i metody badawcze,

omowienie wynikéw opublikowanych artykuléw wchodzacych w skfad pracy
doktorskiej,

stwierdzenia i wnioski,

literatura,

kopie publikacji wchodzacych w sklad rozprawy doktorskiej

oswiadczenia wspatautorow.
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Podjecie przez Pania mgr Anete Koroluk badan majacych na celu charakterystyke puli genowe;j
polskich odmian 1 linii hodowlanych owsa zwyczajnego oraz przeanalizowanie mozliwosci jej
poszerzenia poprzez krzyZzowanie miedzygatunkowe znajduje uzasadnienie z kilku istotnych
powoddw. Po pierwsze, owies, z uwagi na wysoka wartos¢ odzywcza, jest istotnym zbozem, zardwno
dla ludzi, jak i zwierzat. Zatem badania nad zréznicowaniem genetycznym polskich odmian i linii
hodowlanych owsa zwyczajnego majg bezposrednie znaczenie dla rolnictwa. Tego typu
charakterystyki pozwalaja na lepsze zrozumienie struktury genetycznej. co moze prowadzi¢ do
selekcji bardziej wydajnych i odpornych na warunki srodowiskowe odmian. Po drugie, bardzo duzy
nacisk przyklada sie szczegdlnie w obecnych czasach na zachowanie réZznorodnosci genetycznej,
ktdra jest istotna z punktu widzenia bezpieczenstwa zywnosciowego i ekosystemdw oraz zachowania
dziedzictwa genetycznego. Cieszy fakt swiadomosci wagi tych aspektow i poruszenia te) tematyki
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w niniejszej pracy doktorskiej. Zachowanie réinorodnosci jest kluczowe dla utrzymania odpornosci
na choroby i szkodniki oraz adaptacji do zmieniajacych sie warunkow klimatyecznych. Wazne zatem
jest podejmowanie wszelkich dziatan majacych na celu zachowanie i zwigkszenie bioréznorodnosci
w uprawach rolniczych. Analiza rodowodéw i ocena polimorfizmu markeréw molekularnych
pozwala na identyfikacj¢ wartosciowych cech genetycznych, ktére moga by¢ wykorzystane
w hodowli. Ponadto, mozliwos¢ poszerzenia puli genowej poprzez introgresje nowych alleli z dzikich
form owsa moze prowadzi¢ do stworzenia bardziej wydajnych i odpornych odmian. Co wiecej, tego
typu badania wnoszg nowe implikacje do nauk biologicznych, po prostu poszerzaja nasza wiedze na
temat ewolucji i dziedziczenia cech u roslin.

W polsko- i anglojezycznym streszczeniu, Autorka przedstawila trzy nurty badawcze, na
ktore skiada si¢ praca. Pierwszy nurt badawczy skupia sig na analizie rodowodowej polskich odmian
owsa oraz na ocenie struktury genetycznej z wykorzystaniem réznych metod, takich jak 1SSR,
REMAP i SNP. Drugi nurt badawczy koncentruje si¢ na zastosowaniu nowoczesnych narzedzi
genomicznych, takich jak DArTseq, do szczegotowej charakterystyki réznych form owsa, w tym linii
hodowlanych. Trzeci nurt badawczy skupia si¢ na ocenie wptywu krzyzowan miedzygatunkowych
owsa zwyczajnego z Avena fatua na fenotyp uzyskiwanych mieszancow owsa zwyczajnego.
Streszczenie pracy rzeczowo | wyczerpujaco przedstawia tresci zawarte w rozprawie doktorskiej.

Wprowadzenie jest rozdzialem o przejrzystej strukturze, logicznie podzielonym na
podrozdziaty dotyczace podstawowych informacji o: rodzaju Avema oraz gatunku Avena sativa
(owies zwyczajny), w tym analizy jego struktury genetycznej, udomowieniu tego gatunku, historii
jego hodowli, w Polsce oraz wykorzystaniu pokrewnych gatunkéw dzikich do poszerzenia
zmiennosci genetycznej w hodowli owsa.

Rozdzial bardzo dobrze wprowadza czytelnika w tematyke pracy. Mam drobne uwagi
dotyczace podrozdziatu opisujacego filogeneze rodzaju Avena, ktory moghby byé opisany w sposob
bardziej czytelny i zrozumialy. Celem pracy jest ocena zroznicowania genetycznego i struktury
odmian i materialow hodowlanych owsa. Zatem kluczowym elementem wprowadzajacym w ta
tematyke jest w miar¢ mozliwosci przejrzyste przedstawienie procesu ksztaltowania si¢ struktury
genomu owsa. Elementem wplywajacym na czytelnosé tego podrozdzialu moglby byé schemat
modelu potencjalnych drog ewolucyjnych prowadzacych do powstania wspolczesnych gatunkow
owsa tetraploidalnego i heksaploidalnego. Jak wiemy, genomy C i A rozwijaly si¢ niezaleznie od
traw o zblizonych cechach do owsa w obrebie podrodzaju Avenastrrum. Wedtug Fu (2018), gatunki
z genomem C rozdzielity si¢ 19,9-21,2 milionow lat temu (mln lat), podczas gdy A. canariensis,
uwazany za najstarszy gatunek z genomem A, ulegt specjacji 13-15 min lat temu. Takie informacje
Z pewnoscig zobrazowalyby czytelnikowi stopien zlozonosci procesu ewolucji w obrebie rodzaju
Avena. Jest to wazne z punkiu widzenia prezentowanych w pracy badan nad strukturg genomu owsa
zwyczajnego. Co ciekawe, te dane sg sprzeczne z analiza genomu chloroplastowego przeprowadzong
przez Liu et al. (2020), wskazujaca, ze genom A pochodzi od A. longiglumis. Prawdopodobnie rozne
gatunki diploidalne posiadajace genomy A i C mogly by¢ zaangazowane w ewolucje owsa
poliploidalnego. Gatunki majace genomy AABB (A. barbata, A. vaviloviana, A. abyssinica)
wykazuja bliskie pokrewienstwo z A. wiestii lub A. hirtula. Peng et al. (2018) sugerowali, ze te
gatunki pochodza poprzez autopoliploidyzacje genomu As, w przeciwienstwie do Badaeva et al.
(2010) i Irigoyen et al. (2001), ktorzy proponowali pochodzenie allotetraploidalne. Powy#sze prace
wskazuja, ze sktad genomu tego gatunku nadal pozostaje przedmiotem otwartej debaty. ale waine,
aby byla ona uporzadkowana.




W kolejnym rozdziale Autorka przedstawita siedem hipotez swojej pracy oraz wymienita
sposoby ich weryfikacji. Szczegdlnie interesujaca teza jest twierdzenie, iz wlasciwie prowadzony
proces hodowlany nie prowadzi do zawgzenia zmiennosci genetycznej owsa zwyczajnego. Hipoteza
ta dotyka aktualnego problemu erozji genetycznej, dotvkajacej kluczowe gatunki roslin uprawnych,
ktore sg poddawane silnej presji selekcyjnej w procesie hodowli. Kazdy proces hodowli zwiazany
Jest z selekcja zatem 2z ograniczeniem zmiennosci. Jednakze wilasciwie prowadzony proces
hodowlany moze poméc w zachowaniu lub nawet zwigkszeniu zmiennosci genetycznej w populacji.
Hodowla selekcyjna opiera si¢ na wybieraniu osobnikow o pozadanych cechach genetycznych
i wykorzystaniu ich do reprodukcji. Jednakze, wazne jest, aby zachowaé réznorodnosé genetyczna
w populacji, co mozna osiggnaé poprzez roznorodnosé rodzicdw wykorzystywanych do hodowli,
regularne wprowadzanie nowych linii genetycznych oraz unikanie zbyt intensywnej selekcji na
niewielkg liczbe cech. Dzigki temu, nawet gdy pewne cechy sa ulepszane, inne pozostaja w puli
genetycznej, co zapobiega zawegZeniu zmiennosci genetycznej. Interesujaca jest takze hipoteza nr 6,
mowigca, iz ukierunkowana selekcja prowadzona w ramach procesu hodowlanego wprowadza
Zmiany w genomie rosliny uprawnej. Twierdzenie to jest szczegdlnie ciekawe z punktu widzenia
ewolucji genomu owsa, w ktorej, podobnie ja w innych gatunkach uprawnych, znaczny wplyw na
ksztaltowanie genomu miala selekcja hodowlana.

W rozdziale Materialy i metody Autorka opisala imponujaca liczbe obiektéw badawczych
w postaci 72 historycznych i wspdlczesnych odmian owsa zwyczajnego, 487 odmian i linii
hodowlanych 4. sativa pochodzacych z 3 firm hodowlanych oraz bankéw gendw z calego Swiata oraz
mieszaficow pokolenia F: uzyskanych wefekcie prowadzonych samodzielnie krzyzowan.
Szczegotowe informacje znajduja si¢ w materialach dodatkowych dofaczonych do publikacji,
bedacych przedmiotem rozprawy doktorskiej. Chciatbym podkredli¢ szczegolowosé opisu prac
majagcych na celu otrzymanie mieszancow miedzygatunkowych z wykorzystaniem Avena safiva
| A. farwa. Nalezy zaznaczyC, iz prace te wymagaly wysokich kwalifikacji. umiejetnosci oraz
olbrzymich naktadéw czasu pracy. Ponadio jako recenzent chce podkresli¢ szeroki zakres oraz
wysoki stopien zaawansowania zastosowanych przez Doktorantke metod i technik badawczvch
poczgwszy od analizy rodowoddw, poprzez roznorakie systemy markerowe (ISSR, REMAP, DArT)
przydatne na cele genotypowania a skofczywszy na wyrafinowanych metodach analizy statystycznej
otrzymanych wynikow uzyskanych w procesie genotypowania i fenotypowania.

W rozdziale 4 Autorka oméwita wyniki opublikowane w pracach wchodzacych w skiad pracy
doktorskiej. W pracy nr | (P1), dokonata analizy rodowodow oraz zroznicowania genetycznego
polskich historycznych 1 wspolczesnych odmian owsa zwyczajnego barujac na danyvch
rodowodowych oraz polimorfizmie markerow [SSR i REMAP. Mgr Aneta Koroluk wykazata, 7e
najbardziej rozbudowane byly rodowody odmian wyhodowanych po 1977 roku oraz odmian
wspolczesnych. Najwigcej, bo az 19 sposréd 72 badanych odmian zostato wyhodowanych w HR
Strzelce. a w ich rodowodach zidentyfikowano 56 przodkow. Wyniki pozwolily na identvfikacje
pigciu glownych przodkéw polskich odmian oraz ustalenie wplywu odmian zagranicznych na
analizowany material. Interesujacym spostrzezeniem plynacym z tej pracy jest fakt, iz spadek
obserwowanej heterozygotycznosci w obrebie grup stwierdzono dopiero w okresie powojennym
(1945-1969), a nowe allele wprowadzono w wyniku ekstensywnych krzyzowek z materialami
obcymi. Moim jest mozna w tym stwierdzeniu upatrywaé potwierdzenia hipotezy nr 1, mowiacej, ze
whasciwie prowadzony proces hodowlany nie prowadzi do zawezenia zmiennodci genetycznej owsa
zwyczajnego. Moim zdaniem zabraklo takiego wskazania w tekécie. W skrocie, nalezatoby wskazaé,
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ze¢ jednej strony proces hodowli ma wplyw na zawezenie puli genetycznej, gdyz w wyniku
hodowlanej presji selekcyjnej na pozadane cechy usuwane sa cechy niepozadane. Z drugiej strony
poszerzamy zmiennos¢ poprzez wprowadzanie nowych alleli. Zatem antropogeniczna presja
selekcyjna nie musi prowadzi¢ do zawezenia puli genetycznej, co jest potwierdzeniem postawionej
hipotezy. Oprocz naturalnej selekcji mamy do czynienia ze sztuczna selekcja, ktora ksztahtuje
strukture genetyczng gatunku i jest niejako czescig ewolucji gatunku.

Podobne wnioski mo#zna wyciagna¢ po analizie wynikow uzyskanych w ramach badan
opisanych w pracy P2. W artykule tym Autorka poddata ocenie zroznicowanie i strukture genetyczna
populacji obejmujacej 487 form owsa, w tym gléwnie zaawansowanych linii hodowlanych
z wspolczesnych programéw trzech polskich firm hodowlanych zajmujacych sie tym gatunkiem,
a takze wspolczesnych i historycznych odmian polskich oraz odmian zagranicznych. Kluczowa
informacja, uzyskang w ramach tych badan wydaje si¢ by¢ fakt, iz wspotczesne programy hodowlane
owsa wprowadzity do puli genowej znaczna liczb¢ nowych alleli w poréwnaniu do odmian
historycznych. Jednoczesnie wykazano, ze wspotczesny material hodowlany nie zawierat wielu alleli
wystepujgcych u odmian historycznych. Poréwnujac odmiany historyczne i wspoltczesne odmiany
polskie, Autorka zauwazyla, ze w procesie hodowlanym czesé alleli ze starej puli genowej zostato
utraconych i zastapionych nowymi allelami. Co wigcej, wyniki pracy P2 wskazaly takze, ze
w rodowodach wspdtezesnych polskich odmian znalazty si¢ komponenty pochodzace z programow
hodowlanych spoza Europy, co swiadczy o wykorzystaniu nowych alleli z odleghtych pod wzgledem
genetycznym genotypow. W pracy tej Autorka podjela sie identyfikacji regionow, w kitorych pod
wplywem prac hodowlanych, krzyzowania i selekcji. zaszly najwi¢ksze zmiany polegajace na
utrwaleniu we wspolczesnych odmianach i liniach hodowlanych nowych alleli w poréwnaniu
z odmianami historycznymi. Wykazano, Zze wigkszos¢ zmian w stosunku do odmian historycznych
nastapita w obrebie subgenomu A, ze szczegolnym uwzglednieniem chromosomu 6A. Autorka,
podobnie jaki inni badacze zajmujacy si¢ struktura genomu owsa, stwierdzila, ze subgenomy owsa
charakteryzuja si¢ mozaikowa architekturg powstala w wyniku czestych rearanzacji genomowych,
ghéwnie translokacji.

W zwiazku z powyzszym, stawiam nastepujgce pytania:

I. Czy ten fakt moZe by¢ przyczyng braku zawekenia puli genowej w procesie selekeji
hodowlanej?

2. Czy istniejg, a jesli tak to jakie sa mechanizmy sy odpowiedzialne za konmiugacje
chromosoméw homologicznych w obrgbie subgenomdéw nalezgcych do gatunkéw
z rodzaju Avena?

3. Z obowiazku recenzenta muszg¢ tak?e zapytac o doprecyzowanie jakiego ramienia
chromosomu 4C i 5D dotycza ukierunkowane przez hodowle zmiany i jaki byl ich
charakter?

W pracy P3 Autorka ocenita cechy agronomiczne dwéch populacji segregujacych F2,
pochodzacych z krzyzowan miedzy A. sativa (odm. Sam) i A. fatua (51532) oraz przeprowadzita
oceng statystyczng ich rodzicow. Nalezy w tym miejscu podkresli¢ olbrzymi nakfad prac zwiazanych
wykonaniem tych badan. Do interesujacych wynikow moZna zaliczyé segregacje pod wzgledem
sposobu rozsiewania ziaren, zgodng z dziedziczeniem monogenicznym. W przypadku allelu
recesywnego wystepowalo osypywanie pojedynczych ziaren, podczas gdy allel dominujacy
powodowal brak osypywania zaréwno ziaren, jak i kloskow. Co wigcej. w obu kombinacjach
obserwowano formy transgresyjne w niektérych cechach fenotypowych. Ciekawa informacjg jest

b



takze fakt, iz kierunek krzyzowania nie mial wplywu na wartosci charaktervzowanych parametrow.
Mozna natomiast bylo spodziewac sig, ze krzyzowanie z A. fatua zwiekszylo, w poréwnaniu
z odmiang ‘Sam’, liczb¢ peddw produkcyjnych i nieprodukcyjnych u mieszancow, obnizylo liczbe
migdzywezli w pedzie gtownym, liczbe kloskow i ziarniakow, mase ziamiakdw w wiesze glowniej
| masg tysigca ziarniakow. Chociaz skuteczne krzyzowanie z 4. fatua jest wymagajace, poszukiwanie
nowych Zrodet zmiennosci genetycznej posrod dzikich gatunkow pokrewnych jest kluczowe dla
poszerzenia puli genetyczne) Avena iopracowania dlugoterminowych strategii korzystnych dla
wspolczesne) hodowli owsa.

W rozdziale piatym Autorka podsumowata badania wykonane w swojej ramach rozprawy
przedstawiajac 13 wnioskow 1 stwierdzen, co do konstrukcji ktérych nie mam uwag. Niestety
stwierdzenia i wnioski przedstawione w Rozdziale 5 nie sa wyrafnie wyodrebnione i nie sa
transparentnie powiazane z konkluzjami z przeprowadzonych badan opisanych w tekscie rozdzialu
4. Jasne powigzanie miedzy badaniami a stwierdzeniami i wnioskami pomaga uniknad
nieporozumien i blgdnych interpretacji. Gdy te elementy sa dobrze zintegrowane, czytelnik moze
latwie) zrozumiec, jak badania prowadzily do okreslonych wnioskow, co minimalizuje ryzyvko
blednej interpretacji.

Ocenie poddatem jakos¢ strony edycyjnej oraz poprawnosé jezykowa pracy. W tym miejscu
pragne podkresli¢ wysoka starannos¢ w opracowaniu manuskryptu, przejrzystosc jego konstrukeji
oraz profesjonalne przygotowanie edycyjne. Jezyk, w jakim napisano niniejsza prace jest poprawny,
charakteryzujacy si¢ dbaloscia o prawidlowa skladnie,

Podsumowujac analize¢ merytoryczng wynikéw badan zaprezentowanych w niniejszej
rozprawie doktorskiej, stwierdzam, Ze dostarczyly one nowych danych dotyczacych struktury
genetveznej polskich odmian i linii hodowlanych owsa zwyczajnego (4vena sativa L.). Uzyskane
przez Doktorantke wyniki moga miec istotne znaczenie dla zrozumienia znaczenia procesow
selekcyjnych w ksztaltowaniu zmiennosci genetycznej. Autorka wykazala, e z jednej strony, presja
selekcyjna, zaréwno naturalna, jak i sztuczna, moze prowadzi¢ do zawezenia puli genetycznej
poprzez faworyzowanie pozadanych cech. Z drugiej strony, wprowadzanie nowych alleli moze
poszerzac t¢ zmiennosc. Podsumowujac, choé pewne elementy mogg zanikaé w wyniku presji
selekcyjnej, roOwnoczesnie w procesie hodowli zyskujemy nowe allele, co w szerszym ujeciu ilustruje
ztozonos¢ oddzialywania czlowieka na ewolucje roslin uprawnych. Niemniej istotne jest
kontynuowanie badan, ktore objac powinny takze pozostale taksony rodzaju Avena, jak na przyklad
gatunek A. macrostachva, A. agadiriana, iip., w celu lepszego zrozumienia zwigzkow miedzy
przedstawicielami tego rodzaju w kontekscie filogenetycznym. Takie badania moga przyczynic sig
do dalszego pogle¢bienia wiedzy na temat rodzaju Avena oraz umozliwi¢ pelniejsze zrozumienie jego
ewolucji i potencjatlu hodowlanego.

Przedstawiona do recenzji praca doktorska autorstwa mgr. inz. Anety Koroluk, zatytulowana
"Charakterystyka puli genowej polskich odmian i linii hodowlanych owsa zwyczajnego (Avena sativa
L.) oraz ocena mozliwosci je) poszerzenia poprzez krzyzowanie migdzygatunkowe", reprezentuje
oryginalne podejscie do problemu naukowego. Praca ta, oprocz merytorycznych wartosci, dowodzi
0golnej wiedzy teoretycznej i praktycznej Doktorantki, oraz demonstruje jej umigjetnosci w
samodzielnym prowadzeniu pracy naukowej. Praca ta spelnia wymogi stawiane pracom doktorskim
w Ustawie z 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyZszym i nauce (Dz. U. z 2023 r. poz. 742
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zpozn. zm). Pragn¢ zaznaczyC, iz wymienione przeze mnie W niniejsze) recenzji uwagi oraz
komentarze majg charakter dyskusyjny i w zadnym stopniu nie obnizaja wartosci pracy, ktora
oceniam bardzo wysoko.

Whnioskuje do Rady Dyscypliny Rolnictwo i Ogrodnictwo Uniwersytetu Przyrodniczego
w Lublinie o dopuszczenie mgr. inz. Anety Koroluk do dalszych etapéw przewodu doktorskiego.

Radzikow, dnia 26 marca 2024 roku

/ , Podpisana alekironicznie przaz Prof. dr hab. Michal Tomasz Kwiatek
%ﬂﬁé (Certyfikat kwalifikowany) w dniu 2024-03-26.




