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RECENZIA
rozprawy doktorskiej Pana Michata Stuglika pt. Identification of the molecular basis of
phenotypic differences and historical inferences from transcriptome sequences, przedstawionej
Radzie Wydziatu Biologii i Nauk o Ziemi Uniwersytetu Jagielloriskiego celem uzyskania stopnia
doktora nauk biologicznych w zakresie biologii

Rozprawa doktorska Pana mgr. Michata Stuglika dotyczy wykorzystania metod
transkryptomiki w badaniach ewolucji; rozprawa ta skfada sie z trzech rozdziatdéw, dwa z ktérych
to opublikowane w czasopismach artykuty wieloautorskie, jeden natomiast ma postac
maszynopisu publikacji naukowej przyjetej do druku. Wspdtautorem wszystkich prac jest prof.
dr hab. Wiestaw Babik, promotor w przewodzie doktorskim Pana Stuglika.

Rozprawa ta w mojej ocenie w obecnej poprawionej formie spetnia formalne wymogi
okreslone przez Art. 13. Ustawy o stopniach naukowych i tytule naukowym... Wchodzace
w skfad rozprawy opublikowane lub przyjete do druku prace naukowe przedstawiajg oryginalne
rozwigzanie problemoéw badawczych. Tres¢ tych prac, krdtkiego wstepu teoretycznego
i oswiadczenn wspodtautorow wskazuje, ze doktorant wykazuje ogélng wiedze teoretyczng
i umiejetnos¢ samodzielnego prowadzenia badan naukowych oraz na to, ze wiasciwie zostata
wybrana dyscyplina naukowa, w ktérej prowadzony jest przewdd. Wnosze zatem
o dopuszczenie Pana mgr. Michata Stuglika do dalszych etapow przewodu doktorskiego.

Uwagi szczegdtowe

1. Zakres tematyczny poszczegdlnych rozdziatéw nastrecza watpliwosci, czy przedstawiony
zbior artykutow jest spojny tematycznie. Powigzania sg bardzo ogdlne: we wszystkich
analizowane byty dane transkryptomiczne, ale uzyskane dla réznych gatunkdw, rozpatrywane
sg tez trzy roine zagadnienia biologii ewolucyjnej, a analiza transkryptomu miata rézne cele.
| tak, w pierwszej pracy celem byto wykrycie polimorfizmdéw jednonukleotydowych. W drugiej
celem byfa identyfikacja gendw podlegajacych wiekszej ekspresji w jednej z ptci i/lub formie
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morfologicznej samcow (a nastepnie stwierdzenie, czy takie geny ewoluuja szybciej). Natomiast
w trzeciej pracy za$ celem byfo wyznaczenie parametrow w modelach demograficznych. Na
fakt, Zze sg to prace ze sobg niepowigzane wskazuje tez to, ze praca z roku 2010 nie byta
cytowana w pozostatych. Praca numer 2 jest cytowana w pracy 3, gdyz w obu po uzyskaniu
wynikéw sekwencjonowania typu Illumina z parowanymi koncami (w pierwszej pracy
stosowana jest inna metoda sekwencjonowania) budowane byty transcriptome-based gene

models.

Przedstawione prace zostaty opublikowane w réznym czasie, w zwiazku z trzema réznymi
projektami badawczymi, kierowanymi przez rézne osoby. Mozna tu doda¢, ze doktorant byt
wspotautorem takze innych prac przedstawiajacych wyniki uzyskane w tych projektach:
tematyka i lista wspdétautoréw tych innych prac czedciowo sie naktada z trzema
przedstawianymi jako rozprawa autorska. Wydaje sie zatem, ze gtéwnym kryterium wyboru
tych akurat prac jako rozdziatdw rozprawy byt nie tyle ich luZny zwigzek tematyczny, ale fakt,
ze wiasnie w tych pracach nazwisko doktoranta zajmowato bardziej prominentne miejsce na
liscie autorédw. Ani w streszczeniu, ani w krotkim wprowadzeniu autor nie okresla explicite, co
jest problemem naukowym, ktérego oryginalne rozwigzanie stanowi rozprawa; mozna sie
jedynie domyslac, ze problemdw tych byto kilka, tj. kazda publikacja stanowi rozwigzanie innego
problemu naukowego. W szczegdlnosci, mimo ze doktorant pisze, ze spoiwem pracy jest
transkryptomika i bioinformatyka, nie wykazuje, ze zostat w rozprawie rozwigzany jakis jeden
(lub wiecej) oryginalny problem metodyczny; tj. czy zostatza zaproponowana oryginalna

metodyka analizowania danych transkryptomicznych.

Pozostaje mieC nadzieje, ze autor bedzie miaf szanse wyjasni¢ podczas publicznej abrony, jaki

problem naukowy podjat w rozprawie.

2. Na brak spajnosci wskazuje juz sam tytut rozprawy. Ponadto miejsce, w ktdrym wystepuje
w tytule facznik ‘and’ nie pozwala dokonad jednoznacznego rozbioru tytutu (czy gdyby rozprawa
poswiecona byta w caftosci zagadnieniom w rozdziale trzecim, mogfaby nosi¢ tytut
Jldentification of the molecular basis of historical inferences from transcriptome seguences,”
czy ,ldentification of historical inferences from transcriptome sequences,” czy ,Historical
inferences from transcriptome sequences”?). Mam nadzieje, ze autor wyjasni podczas obrony,

jak nalezy interpretowac tytut rozprawy.

3. Autor pisze w streszczeniu, ze ,analizowat transkryptom (...} nornicy rudej, aby zbadac
genetyczne podstawy adaptacji”. Sugeruje to, Ze rozprawa takie badania zawiera; nie
odpowiada to jednak dalszej tresci streszczenia ani rozdziatu pierwszego: uzyskane dane bedg
mogty by¢ w przysziosci uzyte do wykrywania i/lub analizy gendw, ktérych warianty
sekwencyjne zostaty (byé moze) wyselekcjonowane podczas dtugoletniego doswiadczenia
prowadzonego przez Prof. Koteje i wspotpracownikdw. Przy tej okazji mozna zada¢ pytanie, czy
dalsza analiza (wspomniana na stronie 11 publikacji / 27 stronie rozprawy) zostafa juz
przeprowadzona. Wszak praca stanowigca rozdziat pierwszy zostata opublikowana w roku



2010. Moja pobiezna analiza prac cytujacych te prace nie wskazata, ze zagadnienie to zostato

péZniej przez kogokolwiek podjete.

4. Mam dalej kilka pytan i uwag dotyczacych artykutéw przedstawionych jako rozdziat pierwszy
i drugi rozprawy; jako ze artykuty te zostaty juz opublikowane, wtasciwym momentem do ich
zadania bedzie publiczna obrona rozprawy. W przypadku pierwszej pracy zainteresowato mnie,
czy modyfikacja metody uzyskiwania cDNA (z uzyciem zestawodw firmy Evgrogen, strona 27
rozprawy / s. 11 publikacji) to nowy pomyst araz jaki byt cel tej modyfikacji. W przypadku drugiej
pracy jestem ciekaw, czy zatozenia testu uzytego do badania réinic w odlegtosciach
aminokwasowych (strona 45 rozprawy) istotnie sg spetnione. Dlaczego nie byto mozliwe
okreslenie liczby podstawien aminokwasowych na pozycje w przypadku 47 gendw o wyzszej
ekspresji u samic niz u samcow niewalczacych (a nie u walczgcych)? Czy rdznica w liczbie ramek
odczytu ulegajgcych wyzszej ekspresji tylko u samcdw niewalczgeych to pomytka (140 w Tabeli
4 a 146 na Rysunku 3, ktory wydaje sie przedstawiac te same dane, co Tabela 2 i 4)?. Wyniki
przedstawione na stronie 55 rozprawy moglyby sugerowac istotng role przekaznictwa
wewnatrzkomdrkowego; czy wskazuje na to analiza poszczegdlnych gendw w tych grupach GO?

5. Manuskrypt przedstawiony jako rozdziat trzeci zostat juz przyjety do druku; jego lektura
nasuneta mi jednak pytania, na ktére mam nadzieje doktorant bedzie mogt odpowiedzied
podczas obrony. Po pierwsze, jaka jest niepewnosé estymacji tempa podstawieri w miejscach
synonimicznych i niekodujacych (strona 65 rozprawy); czy wyniki réznig sie znaczaco? Po
drugie, w jaki sposob nieadekwatnos¢ modelu (jego niedoparametryzowanie; strona 66 i 88)
wptywa na niepewnosé estymacji parametrow modelu (strona 84)7?

Nie mam zastrzezen do wysokiej wartosci naukowej artykutéw przedstawionych jako

rozdziaty rozprawy. Mam tez nadzieje, ze publiczna obrona rozprawy pozwoli doktorantowi

odnies¢ sie do uwag powyzej. Wnosze zatem jak we wstepie.
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