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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr. inz. Bartosza Nowaka
pt. ,Wielowymiarowa analiza molekularnych mechanizméw zwigzanych z plonowaniem
kukurydzy zwyczajnej Zea mays”.

1. Wprowadzenie

Niniejsza ocena zostata przygotowana w odpowiedzi na pismo Przewodniczgcego
Rady Naukowej Dyscypliny Rolnictwo i Ogrodnictwo Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu
Pana prof. dr hab. Andrzeja Blecharczyka z dnia 15.04.2024 roku- RNDRiO-15/4000/2024.
Przedtozona rozprawa  doktorska  zostata ~wykonana w  Katedrze  Genetyki
i Hodowli Roslin Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu pod kierunkiem Pani dr hab.
Agnieszki Tomkowiak prof. UPP.

2. Podstawowe informacje o Doktorancie

Pan Bartosz Nowak jest absolwentem Zespofu Szkét Rolniczych w Grabonogu, gdzie
uzyskat stopien technika rolnika z wynikiem bardzo dobrym. W roku 2017 ukonczyt studia
| stopnia z zakresu nauk rolniczych na Uniwersytecie Przyrodniczym we Wroctawiu. Dalszg
nauke kontynuowat na studiach niestacjonarnych magisterskich w tej samej jednostce
naukowej na kierunku Rolnictwo o specjalnosci Agronomia. W 2019 roku z wynikiem bardzo
dobrym uzyskat tytut zawodowy magistra inzyniera. W latach 2015-2016 byt zatrudniony w
Biurze Doradztwa Rolniczego w Kobylinie. W latach 2016-2020 pracowat w firmie Limagrain
Central Europe na stanowisku technika doswiadczalnego. Od sierpnia 2020 roku pracuje w
firmie Hodowla Roslin Smolice Sp. z 0.0 Grupa IHAR na stanowisku hodowcy.

Kandydat nie ubiegat sie uprzednio o nadanie stopnia doktora.



3. Tytut, forma i problematyka badawcza rozprawy doktorskiej stanowigcej
podstawe ubiegania sie 0 nadanie stopnia doktora

Rozprawa doktorska mgr. inz. Bartosza Nowaka pt. ,Wielowymiarowa analiza
molekularnych mechanizméw zwigzanych z plonowaniem kukurydzy zwyczajnej Zea mays”
stanowi zbidr czterech powigzanych tematycznie artykutéw naukowych, opublikowanych
w jezyku angielskim i polskim w renomowanych czasopismach o zasiegu miedzynarodowym
i krajowym. Dwie publikacje ukazaty sie w roku 2022, jedna w roku 2023 i jedna w roku 2024.

Doktorant jest pierwszym autorem w trzech pracach, sposréd czterech prac
ocenianego cyklu. Udziat Doktoranta w powstaniu prac nie budzi zastrzezen.

W mojej opinii, wymienione przez Kandydata aktywnosci zwigzane z powstaniem
prac sktadajgcych sie na rozprawe doktorska oraz wktad autorski pozwalajg na weryfikacje
ogoblnej wiedzy teoretycznej z zakresu dyscypliny rolnictwo i ogrodnictwo oraz umiejetnosc
samodzielnego prowadzenia pracy naukowe;.

Tematyka badawcza podjeta w rozprawie doktorskiej Pana mgr. inz. Bartosza Nowaka
jest istotna i wazna z rolniczego punktu widzenia, gdyz kukurydza (Zea mays L.), tuz po
pszenicy zwyczajnej, jest drugg najwazniejszg gospodarczo rosling swiata. W ciggu ostatniego
¢wieréwiecza produkcja kukurydzy wzrosta ponad dwukrotnie, czemu sprzyja zaréwno
znaczny wzrost plondw jak i ekspansja na coraz szersze obszary. Wspomniana wyzej dynamika
wzrostu plonéw kukurydzy nie bytaby mozliwa, gdyby nie udziat postepu biologicznego, na
ktory znaczacy wptyw ma wprowadzenie nowej zmiennosci genetycznej. We wspodtczesnym
rolnictwie jednym z najwazniejszych czynnikdw decydujacych o wynikach produkcji kukurydzy
jest odmiana.

Wyliczenia rdznych autorow wskazuja, ze uzyskany w ostatnim potwieczu
bezprecedensowy wzrost plondéw roslin uprawnych to przynajmniej w 50% zastuga postepu
biologicznego, tj. nowych odmian i metod hodowlanych. Kukurydza jest rosling, w ktérej
uprawie nowe odmiany odgrywajg szczegdlnie istotng role. Przelomowym zdarzeniem w
historii uprawy kukurydzy byto wprowadzenie mieszaiicow heterozyjnych. Dzieki temu plony
kukurydzy w USA i Europie wzrosty blisko 4-krotnie. W USA postep w hodowli i wprowadzanie
do uprawy kolejnych generacji odmian mieszancowych skutkowat wzrostem plonéw z
poczatkowych 15-20 dt/ha do srednio ponad 100 dt/ha. Podobnie jak w innych przodujgcych
rolniczo krajach, réwniez w Polsce systematyczny wzrost plondw kukurydzy, jaki obserwujemy
od ponad 50 lat, to przede wszystkim zastuga nowych kreacji odmianowych. Odmiany
mieszanicowe kukurydzy plonujg wysoko dzieki heterozji, czyli tzw. bujnosci. Wspotczesnie
odmiany mieszancowe kukurydzy reprezentowane s3 przez dwa typy hodowlane:

* mieszance tréjliniowe (TC), tworzone z krzyzowek trzech linii (A x B) x C),
* mieszance pojedyncze (SC; dwuliniowe), tworzone z dwoch linii (A x B).

Najwiekszy efekt heterozji wykazuja mieszaice pojedyncze, bedac przy tym
najbardziej wyrédwnane morfologicznie. Ich mankamentem jest trudniejsza produkcja
nasienna, co przektada sie na wyzszg cene materiatu siewnego. Mieszarice tréjliniowe maja
nieco mniejszy potencjat plonowania, ale zachowujg dobrg zdolnos$¢ przystosowawczg do
zmiennych warunkéw pogodowo-glebowych. Efekt heterozji dotyczy w zasadzie tylko
pierwszego pokolenia mieszanca, pdzniej szybko wygasa, co przejawia sie niewyréwnaniem



roslin na plantacji i réznicami we wzroscie, rozwoju oraz plonowaniu. Tymczasem w praktyce
rosngce koszty produkcji kukurydzy powodujg, ze cze$é¢ rolnikdw szuka oszczednosci,
wysiewajgc ziarno Il generacji (czyli pokolenie F;), a wiec materiat siewny otrzymany z
rozmnozenia ziarna kwalifikowanego zakupionego rok wczesniej. Wprawdzie mozna dzieki
temu zaoszczedzi¢ kilkaset zt na ha, ale jest to dziatanie nieracjonalne, poniewaz straty w
wielkosci plonu i jego jakosci sg zwykle wieksze niz uzyskane oszczednosci.

Potencjat plonowania odmian bedacych w dyspozycji polskiego rolnictwa wzrést w
minionych 40 latach o 60 dt/ha (1,5 dt/ha rocznie), czyli mniej wiecej dwukrotnie. Aktualnie
(stan na maj 2024) w Krajowym Rejestrze Odmian (KR) COBORU wpisane sg 282 odmiany
kukurydzy. Najwiekszg grupe stanowig odmiany kukurydzy ziarnowej. W Polsce i krajach
unijnych ziarno kukurydzy znajduje zastosowanie przede wszystkim jako pasza dla zwierzat.

W swietle powyzszych faktow podjeta przez mgr. inz. Bartosza Nowaka tematyka
badawcza jest wazna i uzasadniona, szczegdlnie, ze ma przetozenie do praktyki rolnicze;j.
Niewatpliwie wptynie na skrécenie prac hodowlanych nad nowymi odmianami kukurydzy.

W moijej opinii temat pracy zostat trafnie sformutowany, dobér technik badawczych
jest odpowiedni a wybér rosliny uzasadniony z naukowego i rolniczego punktu widzenia.

Zakres wykonanych prac oceniam wysoko, nadmieniajac, ze sg to trudne zagadnienia,
ktore wymagaty opanowania warsztatu badawczego, z ktorym Doktorant sobie znakomicie
poradzit.

4. Formalna analiza rozprawy

Prezentowana dysertacja sktada sie, jak juz wspominano wczesniej, z czterech
powigzanych tematycznie (trzech anglojezycznych i jednej polskojezycznej pracy
przegladowej) opublikowanych w latach 2022-2024. taczna liczba punktéw MNiSW dla
artykutéw wchodzgcych w sktad zbioru wynosi 380, zas wspodtczynnik IF jest réwny 12,6.

Trzy artykuty wchodzgce w sktad rozprawy doktorskiej sg opracowaniami
wspodtautorskimi, jedna publikacja przeglagdowa w czasopismie Fragmenta Agronomica jest
jednoautorska. Tym samym Doktorant spetnia jeden z warunkéw stawianym Kandydatom na
stopien doktora, czyli opanowanie umiejetnosci samodzielnego prowadzenia pracy naukowe;.

Rozprawa obejmuje 61 stron maszynopisu. Dotgczone zostaty do niej cztery
oryginalne publikacje wraz z oswiadczeniami wspdtautorow. Catos¢ podzielona zostata na 11
rozdziatow gtéwnych:

1. Streszczenie i stowa kluczowe;

Summary and keywords;

Wstep;

Hipotezy badawcze, cel gtéwny i cele szczegdtowe rozprawy doktorskiej;
Materiat roslinny i metodyka badan;

Wyniki;

Podsumowanie;

Whioski;

Spis literatury (liczacy 119 pozyc;ji literatury);
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Oswiadczenia doktoranta oraz wspotautorow prac;



11. Artykuty wchodzace w skfad zbioru:

1. Nowak B., Tomkowiak A., Bocianowski J., Sobiech A., Bobrowska R.,
Kowalczewski P., Bocianowska M., 2022. The Use of DArTseq Technology to Identify Markers
Linked to Genes Responsible for Seed Germination and Seed Vigor in Maize. Int. J. Mol. Sci.
https://d0i10.3390/ijms232314865.

Punktacja MNiSW (2021): 140; IF=5,6

2. Tomkowiak A., Nowak B., Sobiech A., Bocianowski J., Wolko t., Spychata J.,
2022. The use of DArTseq technology to identify new SNP and SilicoDArT markers related to
the vyield-related traits components in maize. Genes, vol. 13 (iss. 5), art. 848.
https://doi.org/10.3390/genes13050848.

Punktacja wg MNiSW (2021): 100; IF: 3,5

3. Nowak B., 2023. Wykorzystanie metod biotechnologicznych w hodowli
kukurydzy. Fragm. Agron. 40(1) 2023, 25-32; doi: 10.26374/fa.2023.40.3.
Punktacja MNiSW (2022): 40

4, Nowak B., Tomkowiak A., Sobiech A., Bocianowski J., Kowalczewski P. t.,
Spychata J., Jamruszka T.. 2024. Identification and analysis of candidate genes associated with
yield structure traits and maize yield using next-generation sequencing technology. Genes vol.
15 (iss. 1), art. no. 56 ; https://doi.org/10.3390/genes15010056.

Punktacja MNiSW (2023): 100; IF=3,5

Powyzsze publikacje sg niewatpliwie spdjne tematycznie i stanowig efekt
przemyslanego i logicznego procesu badawczego. Baze bibliograficzng w przypadku pierwszej
pracy stanowi 46 pozycji literatury, w drugiej 49 pozycji, w trzeciej 46 pozycji i czwartej 74
pozycje. Zdecydowana wiekszo$¢ cytowanej literatury jest angielskojezyczna i pochodzi z
czasopism o miedzynarodowym zasiegu. Dobor literatury jest Scisle zwigzany z tematykg prac
stanowigc dobre kompendium wiedzy. Praca przegladowa w czasopismie Fragmenta
Agronomica przedstawia wykorzystanie metod biotechnologicznych w hodowli kukurydzy i
jest dobrym ttem dla prowadzonych badan.

Z formalnego punktu widzenia rozprawa spefnia wymagania stawiane pracom
doktorskim.



5. Merytoryczna analiza rozprawy

Podjeta tematyka badawcza jest wazna z naukowego i praktycznego punktu widzenia.
Znajduje sie w obszarze trudnych badan genetyczno-biotechnologicznych o duzych
wartosciach poznawczych i aplikacyjnych. Postep biologiczny jest szczegdlnie wazny
u kukurydzy, gdyz ma on wptyw na dopasowanie uprawianych odmian do zmieniajgcych sie
warunkéw klimatycznych.

Za cel badan Autor postawit sobie identyfikacje nowych markeréw molekularnych
sprzezonych z genami kandydujgcymi, warunkujgcymi plon ziarna, zdolnos$¢ kietkowania
ziarniakdw oraz wczesny wigor kukurydzy, dzieki wykorzystaniu sekwencjonowania nowej
generacji, mapowania asocjacyjnego i fizycznego.

Ponadto wyznaczyt szes¢ celow szczegdétowych, ktére dotyczyty:

1. Okreslenia stopnia spokrewnienia pomiedzy analizowanymi genotypami dzieki
wykorzystaniu markeréw molekularnych SilicoDArT i SNP otrzymanych w wyniku
sekwencjonowania nowej generacji (NGS).

N

Identyfikacji markerow molekularnych SilicoDArT i SNP sprzezonych z genami
warunkujacymi plon ziarna, zdolnos¢ kietkowania ziarniakéw i wczesny wigor
kukurydzy.

3. Mapowania fizycznego polegajacego na przedstawieniu rzeczywistej pozycji

zidentyfikowanych markeréw i sprzezonych z nimi gendéw.

SN

. Charakterystyki wytypowanych genéw kandydujgcych warunkujgcych plon ziarna, zdolnosé¢
kietkowania ziarniakéw i wczesny wigor kukurydzy.

5. Projektowania starterow stuzacych do identyfikacji wyselekcjonowanych markerow
SilicoDArT i SNP sprzezonych z genami kandydujgcymi warunkujacych plon ziarna,
zdolnos¢ kietkowania ziarniakow i wezesny wigor kukurydzy.

6. Wykorzystania taricuchowej reakcji polimerazy (PCR) do testowania wybranych markerow

molekularnych na roslinnych materiatach referencyjnych.

Dodatkowo Doktorant wyznaczyt cztery hipotezy badawcze, ktore brzmiaty
nastepujaco:

1. wykorzystanie technik sekwencjonowania nowej generacji (NGS) potgczonych z
mapowaniem asocjacyjnym i fizycznym umozliwi identyfikowanie skutecznych
markeréw molekularnych lub regiondw QTL sprzezonych z plonem, cechami struktury
plonu, zdolnoscig kietkowania ziarniakdw i wigorem kukurydzy Zea mays;

2. wytypowanie, a nastepnie wykorzystanie nowych, specyficznych markeréw
molekularnych pozwoli na wstepng selekcje komponentédw rodzicielskich do
krzyzowan i dalszych prac hodowlanych;



3. wykorzystanie zidentyfikowanych markeréw molekularnych SilicoDArT i SNP pozwoli
ustali¢ stopien podobienstwa genetycznego miedzy liniami wsobnymi w przypadku,
kiedy nie posiadamy informacji o rodowodzie lub informacje te sg niepetne, co
ograniczy lub wyeliminuje kosztowne i pracochtonne krzyzowanie w uktadach
diallelicznych;

4. wykorzystanie najnowszych technik biologii molekularnej pozwoli na ograniczenie
czasu i kosztdw wyhodowania nowych odmian kukurydzy.

Realizacja zatozonych celdw rozprawy oraz hipotez wymagata przeanalizowania
materiatu roslinnego za pomocg zréznicowanych metod badawczych, obejmujacych zaréwno
obserwacje polowe, analizy laboratoryjne, statystyczne oraz bioinformatyczne. Dobo6r i zakres
metod badawczych nalezy uznac¢ za wystarczajgcy i umozliwiajacy realizacje zatozonych celéw
badania.

Materiatem roslinnym uzytym do badan przedstawionych w publikacjach 1, 2 i 4 byty
tacznie 392 genotypy kukurydzy Zea mays L. (250 linii wsobnych, 122 mieszanice F1 oraz 20
genotypow referencyjnych wysoko- i niskoplonujgcych). Materiat pochodzit z Hodowli Roslin
Smolice Sp. z 0.0. Grupa IHAR oraz Matopolskiej Hodowli Roslin Sp. z 0. 0. Linie o ziarnie typu
flint pochodzity miedzy innymi z Francji (populacja Lacaune), z Hiszpanii (populacja wywodzgca
sie z Pirenejéw) i Niemiec (German Flint). Linie o ziarnie typu dent pochodzity z réznych grup
ze Stanow Zjednoczonych.

W rozdziale ,Metodyka badan wyrdzniono nastepujgce podrozdziaty:

v' Fenotypowanie
Izolacja DNA
Genotypowanie
Analizy statystyczne i mapowanie asocjacyjne
Mapowanie fizyczne

AN NN

Analiza funkcjonalna sekwencji genow

v' Projektowanie starteréw dla zidentyfikowanych markeréw SilicoDArT i SNP,
sprzezonych ze zdolnoscig kietkowania ziarniakow, wigorem siewek oraz elementami
struktury plonu i plonem kukurydzy

v' Identyfikacja wybranych markeréw SilicoDArT i SNP sprzezonych z genami
kandydujgcymi, warunkujgcymi plon kukurydzy wraz z jego komponentami.

v'  Elektroforeza

W kazdym z podrozdziatéw Doktorant szczegdétowo opisuje kolejne etapy badan,
ktore wykonat podczas pracy.

Metodyka prac jest prawidtowa, ich uktad przemyslany, wyniki badan sg wtasciwie
opisane i przedyskutowane na tle dostepnej literatury. W mojej opinii wartos¢ sktadajacych
sie na rozprawe publikacji jest wysoka i nie budzg one zastrzezen. Prace napisane sg jezykiem
zrozumiatym i umozliwiajgcym sprawne sledzenie przeprowadzonych badan i analize
przedstawionych wynikdw. Pomimo duzej liczby zgromadzonych danych wyniki opracowano i
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opisano syntetycznie. Wyniki prezentowanych prac jednoznacznie uprawniajg do
zweryfikowania postawionych hipotez badawczych. Uktad pracy jest logiczny i spetnia
wymagania stawiane dysertacjom doktorskim.

Doktorant wykazat sie dobrg znajomoscig literatury, ktdrg umiejetnie wykorzystat
w swojej dysertacji. Rozdziat ,Wyniki badan” zostat przedstawiony na 23 stronach dysertaciji,
na koniec Doktorant sformutowat 10 poprawnych wnioskdéw.

Prace konczy rozdziat ,,Spis literatury” liczacy 119 pozycji. Cytowania sg prawidtowe,
wiekszo$¢ prac jest angielskojezyczna. Opis wynikow zawartych w ocenianych publikacjach
naukowych wskazuje na dobre rozeznanie Doktoranta w zakresie tematyki objetej badaniami.

Do najwazniejszych wynikow, ktére uzyskat Autor podczas realizacji pracy doktorskiej
nalezy zaliczy¢ zidentyfikowanie 20 markeréw molekularnych, ktére byly zwigzane ze
zdolnoscig kietkowania ziarniakdw oraz wigorem siewek. Sposréd nich 6 markerow
znajdowato sie wewnatrz genédw. W 4 przypadkach zgodnie z doniesieniami literaturowymi
geny te mogg mie¢ wptyw na kietkowanie ziarniakdw oraz wigor u kukurydzy. W kolejnym
etapie badan zidentyfikowano tgcznie 36 markerow molekularnych zwigzanych z cechami
struktury plonu oraz plonem. Spos$réd tych markeréw 11 zlokalizowane byto wewnatrz genéw.
W 5 przypadkach zgodnie z najnowszymi doniesieniami literaturowymi geny te sa
odpowiedzialne za wysokos$¢ plonu. Wszystkie zidentyfikowane, istotne statystycznie markery
mogg zosta¢ wykorzystane w procesie hodowli kukurydzy do selekcji komponentow
rodzicielskich do krzyzowan. Pozwoli to na skrécenie cyklu hodowlanego i jednoczesnie na
oszczednos¢ srodkdw materialnych.

Dyskusja wynikéw, bedaca wyznacznikiem dojrzatosci naukowej Doktoranta, nie
budzi moich zastrzezen.

Wielkg zaletg recenzowanej rozprawy jest jej przejrzysta struktura. Praca jest
starannie przygotowana, styl i poprawnosc¢ jezykowa oraz poziom edytorski rowniez nie budza
moich zastrzezen. Zauwazytam btgd w nazwie tacinskiej pszenicy zwyczajnej na stronie 11, jest
L Triticulum aestivum L” a powinno byé Triticum aestivum L., jest to zapewne autokorekta
edytora teksu Word. Nie wptywa to na poziom pracy.

Podsumowujgc nalezy stwierdzi¢, ze Doktorant przygotowujgc oceniang dysertacje
wykazat sie odpowiednim poziomem ogdlnej wiedzy teoretycznej z dyscypliny rolnictwo i
ogrodnictwo. Legitymuje sie réwniez umiejetnoscig samodzielnej pracy naukowej. Nie ulega
watpliwosci, ze przygotowana przez mgr. inz. Bartosza Nowaka rozprawa stanowi oryginalne
i cenne rozwigzanie postawionego problemu.

W moim przekonaniu przedstawiona do oceny dysertacja oparta na cyklu czterech
monotematycznych publikacji pod wspdlnym tytutem ,Wielowymiarowa analiza
molekularnych mechanizméw zwigzanych z plonowaniem kukurydzy zwyczajnej Zea mays”
jest pionierska i wnosi nowe wartosci poznawcze i utylitarne oraz charakteryzuje sie wysokim
poziomem merytorycznym.



6. Whniosek koncowy

Bioragc pod uwage poziom naukowy rozprawy doktorskiej, jak réwniez dojrzatos¢
naukowg Doktoranta, stwierdzam, ze przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska mgr. inz.
Bartosza Nowaka spetnia wymagania stawiane pracom doktorskim okreslone w art. 187 ust. 1
Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. 2023 poz. 742 z
poz.zm.).

Zgodnie z obowigzujagcym stanem prawnym dotyczacym szczegétowego trybu
przeprowadzenia czynnosci w przewodach doktorskich, sktadam formalny wniosek do Rady
Naukowej Dyscypliny Rolnictwo i Ogrodnictwo Uniwersytetu Przyrodniczego w Poznaniu o
jej przyjecie i dopuszczenie mgr. inz. Bartosza Nowaka do dalszych etapéw przewodu
doktorskiego.

Prof. dr hab. inz. Elzbieta Suchowilska



