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Recenzja pracy doktorskiej mgr ini. Anety Koroluk zatytutowanej , Chara kterystyka puli genowej
polskich odmian i linii hodowlanych owsa zwyczajnego (Avena sativa L.) oraz ocena moiliwosci jej
poszerzenia poprzez krzytowanie miedzygatunkowe”

Przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska zostata wykonana w Instytucie Genetyki, Hodowli i
Biotechnologii Roslin na Wydziale Agrobioinzynierii Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie pod
kierunkiem dr hab. Edyty Paczos-Grzedy, prof. uczelni oraz promotora pomocniczego dr Sylwii Sowy.
Praca doktorska stanowi zbidr trzech spéjnych tematycznie publikacji z dodatkowym opisem
obejmujacym m.in. wprowadzenie, oméwienie najwainiejszych wynikow z elementami dyskusji oraz
streszczenie w jgezyku polskim i angielskim. Przedstawione w pracy doktorskiej wyniki zostaty
sfinansowane w ramach badar podstawowych na rzecz postepu biologicznego w produkgji rodlinne;

realizowanych w latach 2014-2020.

Wykorzystane w pracy doktorskiej trzy publikacje w czasopismach Agronomy (IF202:=5.2), International
Journal of Molecular Sciences (IF2025=8.1) i Agriculture (IF02:=3.6) osiagnely sumarycznie 340 punktéw
MNISW a zgodnie z danymi w bazie SCOPUS taczny wspétczynnik wptywu wynosi 16.9. We wszystkich
publikacjach wchodzacych w sktad cyklu Doktorantka jest pierwszym autorem a Jej wkiad byt znaczacy
(50-60%) i polegat na opracowaniu lub wspoftworzeniu koncepcji badan, udziale w opracowaniu
statystycznym wynikow oraz zaangazowaniu w napisanie publikacji. W wybranych pracach mgr ini.
Anna Koroluk sformutowata hipoteze badawcza, przygotowata DNA, wykonywata analizy polowe lub
laboratoryjne. Dotgczone do rozprawy oswiadczenia potwierdzaja udzialty poszczegolnych
wspotautorow w wykorzystanych publikacjach.

Wprowadzenie zawiera informacje na temat systematyki rodzaju Avenag z uwzglednieniem roli
gtownych mechanizméw ewolucyjnych, zréinicowania genomowego i udomowienia. W dalszej czesci

omowiono zalety sktadu chemicznego ziarniakéw owsa i znaczenie prozdrowotne wybranych
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elementéw. Pomimo korzystnych wartoéci zywieniowych, znaczenia fitosanitarnego i niskich
wymogow glebowych owies wydaje sie by¢ roéling niedoceniong, co przeklada sie na wzglednie
niewielkg powierzchnig upraw. Zastanawiajqca jest przyczyna tego, e srednie plony z hektara w Polsce
sq okolo potowe nizsze niz srednie plony w krajach z poczatku listy rankingowej?

W dalszej czeéci oméwiono historie hodowli owsa w Polsce prowadz3cy do zaweienia puli genowej we
wspotczesnych odmianach. Odmiany historyczne nie byly zbyt czesto wykorzystywane w bieiacych
programach hodowlanych, dlatego krzyzowania oddalone stanowig alternatywne irddito waznych
ekonomicznie genéw. Dostepnoéé gendw jest zwigzana gléwnie 2 poziomem ploidalnosci | zgodnodcia
skfadu genomowego gatunkéw spokrewnionych z genomem owsa zwyczajnego (AACCDD) oraz z
wystgpowaniem mutacji strukturalnych, ktére przyczyniaja sie do supresji crossing-over,
Przedstawiono charakterystyke owsa gluchego jako trudnego do zwalczenia chwastu, ktory jest jednak
zachowywany i wykorzystywany jako #rédio utytecznych gendw zwigzanych m.in. z cechami
morfologicznymi, fizjologicznymi, ksztattujgcymi jakosé plonu oraz warunk ujgcymi tolerancje na stresy
biotyczne i abiotyczne. Wymieniono szczegolnie udane przyktady wykorzystania Avena fotua jako
dawcy genu karowatosci Dw8, gendw wczesnosci i poprawy wartosci odiywczych ziarna. Waznym
kierunkiem wykorzystania owsa gluchego jest hodowla odpornosciowa i w tym zakresie zespoty
Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie kierowane przez pracownikow Instytutu Genetyki, Hodowli i
Biotechnologii Roélin majg w mojej ocenie silng pozycje miedzynarodowa.

W dalszej czedci przedstawiono badania zmiennoéci genetycznej przy wykorzystaniu réZnych systemow
markerowych. Poczgtkowo charakterystyka genetyczna byla stosowana do niewielkiej liczby
genotypdw z wykorzystaniem markerow losowych lub czgsciowo losowych, przechodzac przez techniki
AFLP (ang. amplified fragment length polymorphism) a koriczac na se kwencjonowaniu nowej generacji,
ktére pozwala na masowe wykrywanie tysigcy markeréw w populacjach segregujacych, lub
reprezentujgcych zmiennos¢ wewnatrzgatunkows. Wstep zostat napisany bardzo syntetycznie i jest
scisle zwigzany z tematem pracy.

W drugim rozdziale przedstawiono siedem hipotez. Merytorycznie wszystkie postawione hipotezy s3
uzasadnione. Jeéli chodzi o hipoteze nr 4, ktéra zaklada niskg korelacje pomiedzy wartosciami
podobienstwa genetycznego dla markerdw z danymi o pochodzeniu, to wydaje sie, ie wartosci te
powinny byC statystycznie istotnie skorelowane, poniewai w analizach asocjacyjnych lub selekcji
genomowej czg¢sto dane markerowe s wykorzystywane jako substytut danych o pochodzeniu.
Przypuszczalnie zaweienie tej hipotezy do wybranych systemow markerowych byloby celowe
poniewai moina sig spodziewaé ie systemy bazujace na markerach ,praikowych” moga byé mniej

specyficzne niz markery bazujace na polimorfizmach pojedynczych nukleotydéw. Wydaje sie, ie
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obecnosé 3 genomow homeologicznych u owsa moie znieksztatcaé oceng bazujacy na klasycznych
markerach PCR. W celu weryfikacji hipotez nakretlono siedem celow badawczych, ktore pokrywaja
zakres poruszanych zagadnien,

Materiat badawczy wykorzystany w pracy doktorskiej stanowity trzy grupy owsa Zwyczajnego
odpowiadajace poszczegdlnym publikacjom tj. 72 historyczne i nowsze odmiany polskie, 487 odmian i
linii hodowlanych oraz dwie populacje F» uzyskane z krzyzowan miedzygatunkowych z A.fatua. Metody
analizy rodowodéw odmian, izolacji DNA do analiz PCR i analiz DArTseq oraz genotypowania z
wykorzystaniem systemdw ISSR (ang. inter simple sequence repeat) i REMAP (ang. retrotransposon-
microsatellite amplified polymorphism) zostaty przedstawione wystarczajaco szczegotowo. Uzyskane
segregacje markerdw wykorzystano m.in. do obliczer parametrow opisujgcych wartos¢ markera,
okreslania zwigzku z rodowodami, analizy glownych sktadowych i struktury populacji. Wykorzystano
réznorodne narzedzia statystyczne w celu kompleksowego opracowania danych.

Ciekawym uzupetnieniem metodyki zawartej w pracach jest opis uzyskiwania populacji segregujacych
A. fatua x A. sativa oraz A. sativa x A. fatua. Niekiedy przy opisie warunkow doswiadczalnych
podawany jest przebieg warunkéw pogodowych, gtéwnie w celu ustalenia czy w trakcie wegetacji
miaty miejsce czynniki przyczyniajace sie powstawania warunkéw stresowych. Badania obejmowaty
oceng dwoch cech zwigzanych 2z przebiegiem wegetacji oraz dziewieciu cech plonotwérczych.
Uzyskane dane wykorzystano do obliczenia plodnosci kloska, masy tysigca ziaren i wspotczynnika
wylegania. Cechy fenotypowe przeanalizowano statystycznie pod wzgledem dopasowania rozktadu do
normalnego, jednorodnosci wariancji | réznych testéw istotnosci statystycznej

W wyniku badan zaprezentowanych w pierwszej publikacji scharakteryzowano 72 polskie odmiany
Owsa zwyczajnego z okresu 1893 — 2008 pod wzgledem zmiennosci markerdw ISSR i REMAP w grupach
2aleznych od roku dopuszczenia do uprawy oraz osrodkéw hodowli. Przeprowadzono bardzo wnikliwa
analize rodowoddéw badanych odmian owsa cofajac sig wstecz do odmian miejscowych. Przedstawione
dane zostaty zakorzenione w przeksztatceniach spotek hodowlanych i dajg obraz powigzar z hodowla
niemiecky sugerujgc stosunkowo waska pule genetyczng wykorzystang do selekcji obecnie
zarejestrowanych odmian. Zmiany puli genetycznej w latach i osrodkach hodowli oceniono na
podstawie 203 markeréw ISSR. Przeprowadzono analize skupienr i struktury populacji identyfikujac
okresy rejestracji i ofrodki hodowlane 1z grupami odmian o najwyiszej oczekiwanej
heterozygotycznosci. Analizy statystyczne wykazaly, ie zmiennoéé analizowanych odmian owsa
zwyczajnego glownie wystepowata w obrebie wydzielonych grup. Odmiany tworzyty 3 glowne
skupienia zgodne w 58% z danymi o pochodzeniu.
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Nieco inne wyniki analizy statystycznej uzyskano na podstawie zmiennosci 155 polimorficznych
markerow REMAP. Podobnie jak dla da nych z I55R wiekszoéé zmiennoéci lokowata sie w obrebie grup
wyznaczonych na podstawie lat i osrodkéw hodowli. Przydzial materiatow do subpopulacji na
podstawie obu systemow markerowych cechowat sie wysokg (80%) zgodnoscig. Nie uzyskano jednak
istotnych korelacji macierzy zréznicowania genetycznego z rodowodami, a najwieksza zmiennoéé
zidentyfikowano w grupie najnowszych odmian.

W drugiej publikacji przedstawiono wyniki kompleksowej analizy 487 odmian i zaawansowanych linii
hodowlanych owsa w oparciu 0 7411 markeréw SNP. Doktorantka wskazata na koniecznoéé filtrowania
markerow w celu wyeliminowania tych pochodzgcych rownoczesnie z  kilku genoméw
homeologicznych owsa. Moina przypuszczac, ze wilasnie podobienstwo genoméw moglo stanowic
glowng przyczyne nieistotnej korelacji markeréw ISSR | REMAP 2 danymi o rodowodzie. Brak danych o
sekwencji tych markeréw i ograniczone moiliwoéci ich Zmapowania na genomie owsa byly przyczyna
wykorzystania wszystkich markeréw w analizie, podczas gdy jedynie okoto 23% markerdw SNP uznano
2a przydatne ze wzgledu na unikalng lokalizacje. Zbadano réwnie: rozktad wystepowania markerdw na
poszczegolnych genomach i chromosomach z uwzglednieniem heterozygotycznosci. Analizy wskazuja
na odrebnos¢ niektérych linii STH wigkszosci odmian zagranicznych reprezentujacych
pozaeuropejskie programy hodowlane od pozostatych badanych odmian i materiatéw hodowlanych.
Wydzielone grupy odmian charakteryzowano dalej w celu identyfikacji odrebnych puli genowych
wykorzystywanych w réznym stopniu przez firmy hodowlane.

Wykonano réwniez analize wystepowania alleli unikalnych w materiatach z réinych oérodkow
hodowlanych i odmianach zagranicznych. Nie stwierdzono wyrainego zuboienia w obrebie polskie]
puli genowej rodzimego owsa, dzieki wykorzystywaniu w programach odmian zagranicznych.
Szczegolng rolg w ksztattowaniu obecnego stanu zmiennoéci genetycznej miato wprowadzenie do
krzyzowar mutanta odmiany ‘Swan’ wnoszacego 142 unikalne allele. Czgsc 2 tych alleli zlokalizowanych
na chromosomie 4D moie byé odpowiedzialna za plon ziarna oraz szereg wainych cech
plonotwérczych i fenologicznych.

Dostepnos¢ materiatéw o duizym zrdznicowaniu genetycznym wykorzystano do analiz rejonow
genomu, ktore ulegaty selekcji. Szczegdine znaczenie miat chromosom 6A, na ktorym zlokalizowano
wiele loci warunkujgcych cechy jakoéciowe ziarna owsa. Zidentyfikowano réwniez inne chromosomy,
ktore ulegaly lub nie presji selekcyjnej. Podkreslono przeptyw gendw z genomu C do A i D owsa oraz
wyodrebniono kolekcje bazowgy liczacy 289 odmian, Analizy potwierdzity duzy wktad hodowcow w
utrzymanie zmiennosci puli genowej przy rownoczesnym zwiekszeniu potencjatu plonowania nowych

polskich odmian owsa.
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W trzeciej pracy do poszerzenia zmiennodci genetycznej wykorzystano krzyiowania z Avena fatua.
Instytut Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roélin UP w Lublinie ma bogate tradycje w wykorzystaniu
krzyzowan oddalonych w hodowli zbéz i wiele cennych materialdéw owsa z korzystnymi cechami
przekazano do hodowli.

W ramach przeprowadzonych badan scharakteryzowano formy rodzicielskie i dwie liczace ponad 150
roslin populacje F; uzyskane z krzyiowan dwukierunkowych A. fatua ‘51532° i A. sativa ‘Sam’.
Mieszance A. sativa x A. fatua cechowaly sie zredukowanym wzrostem w stosunku do rodzicow i
populacji A. fatua x A. sativa. W pokoleniach mieszarficéw stwierdzono transgresje pod wzgledem
grubosci drugiego od dotu miedzyweila, dlugoéci doktosia, dtugosci wiech i daty wiechowania oraz
znaczng zmiennosc pod wzgledem krzewienia i liczby miedzywezli. W obu populacjach F; wystepowaty
rowniez formy przewyiszajace rodzicéw pod wigledem sredniej liczby kfoskéw w wiesze, ptodnoéci
kloska i masy tysigca ziaren, co przekiadato sie na wzrost liczby i masy ziarniakow z wiechy glownej.
Wirdd roslin segregujacych identyfikowano genotypy wartosciowe dla hodowcow. Wptyw cytoplazmy
byt widoczny dla dtugosci doktosia. Populacje segregowaty pod wzgledem osypywania ziaren i ktoskow.
Publikacja zawiera kompleksowg i pracochtonng charakterystyke materiatow. Stwierdzona wysoka
zmiennosc fenotypowa uzasadnia wykonanie analiz genetycznych w péiniejszych pokoleniach w celu
identyfikacji loci cech ilosciowych.

Opis wynikéw koriczy 13 wnioskow i stwierdzen. Pierwsze pie¢ wnioskdw stanowi podsumowanie
wynikow uzyskanych w pierwszej pracy. Wnioski nr 7 i 8 podsumowujg korelacje podobienstw
genetycznych z rodowodami. W przypadku wniosku nr 7 za przyczyne niskiej korelacji uznano
wadliwos¢ analizy rodowodowej w przypadku badania odmian owsa wywodzacych sie sposrod
niewielkiej liczby spokrewnionych przodkéw. Lepszym wyjasnieniem wydaje sie niedoskonatosé
markerdw uzyskanych metodami ISSR i REMAP. Whnioski nr 6, 9 i 10 dotyczg kompleksowej analizy
materialow hodowlanych przy wykorzystaniu wydajnych systemow markerowych z uwzglednieniem
Zmian na poziomie subgenomow i chromosoméw. Wnioski 11-13 odnoszy sie do najciekawszych
wynikow opisanych w trzeciej publikacji dotyczacych transgresji wiekszosci badanych cech
fenotypowych, dziedziczenia diugoici dokiosia po linii matecznej i jednogenowego dziedziczenia
osypywania ziarniakow w krzyiowaniach z A. fotua.

Praca doktorska mgr ini. Anety Koroluk zostata opracowania starannie, zawiera ciekawe wiyniki
stanowigce dokladng charakterystyke proceséw prowadzacych do obecnego stanu hodowli owsa
Zwyczajnego w Polsce. Uzyskane dane s3 w mojej ocenie niezwykle cenne i perspektywiczne.
Charakterystyka genetyczna panelu genotypéw przedstawiona w pracy nr 2 po polaczeniu z

wielosrodowiskowymi danymi fenotypowymi moze stuzy¢ do identyfikacji markerow zasocjowanych z
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cechami i genéw kandydujacych, przyczyniajac sie do lepszego zrozumienia mechanizméw st ojgcych u
podstaw poprawy plonowania owsa zwyczajnego. Wyniki zostaty uzyskane przy wykorzystaniu
najnowszych narzgdzi badawczych a dorobek naukowy mgr ini. Anety Koroluk obejmuje 12 publikacji
0 sumarycznym IF 40.6 i 930 pkt MEIN, 10 innych publikacji, 21 prac w materiatach konferencyjnych i
wspofautorstwo 8 patentéw. Doktorantka brata udziat w siedmiu projektach dotyczgcych zboz
finansowanych z postepu biologicznego.

Podsumowujac, przedstawiona do recenzji praca ~Charakterystyka puli genowej polskich odmian i linii
hodowlanych owsa zwyczajnego (Aveno sativa L.) oraz ocena moiliwoéci jej poszerzenia poprzez
krzyzowanie miedzygatunkowe” spefnia wymagania okreélone w art. 187 ustawy z dnia 20 lipca 2018
r. Prawo o szkolnictwie wyiszym i nauce (Dz. U. z 2023 r. poz. 742 z pdén. zm.). W zwigzku z powyiszym
wnioskuje do Rady Dyscypliny Rolnictwo i Ogrodnictwo Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie o
dopuszczenie mgr ini. Anety Koroluk do dalszych etapéw przewodu doktorskiego. Uwzgledniajac
kompleksowosé i jakosc opracowania danych oraz dotychczasowy dorobek wnosze o wyroinienie

pracy.
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