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RECENZJA

pracy doktorskiej mgr inz. Pauliny Danuty Puckowskiej, pt. ,POLIMORFIZM GENOW IGFL1,
PGLYRP1 i SIGLEC5 A WARTOSC WYBANYCH CECH UZUYTKOWYCH BYDEA RASY POLSKIE)
HOLSZTYNSKO-FRYZYJSKIEJ” wykonanej pod kierunkiem naukowym prof. dr hab. Stanista-
wa Kaminskiego oraz dr Pawta Bryma w Katedrze Genetyki Zwierzat Wydziatu Bioinzynierii
Zwierzat Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie.

We wspoiczesnej hodowli bydta mlecznego zwieksza sie systematycznie pula marke-
réw genetycznych m.in. dzieki pojawianiu sie¢ nowych coraz bardziej wyrafinowanych metod
ich identyfikacji, ktére stanowig niezwykle istotne zrédto informacji, ktére moze by¢ wyko-
rzystane w~‘praktycznej hodowli. Dysponowanie efektywnymi markerami cech decydujgcych
o produkeyjnosci bydta mlecznego stwarza mozliwosci wykorzystania ich w pracach selekceyj-

no-hodowlanych.

Przedstawiona mi do oceny praca ma charakter oryginalnej rozprawy naukowej i do-
tyczy ona émeny wystepowania polimorfizmu gendw IGFL1, PGLYRP1 i SIGLEC5 w badanych
stadach bydta rasy polskiej holsztyrisko-fryzyjskiej oraz okredlenia asocjacji miedzy polimorfi-
zmem badanych gendw a cechami uzytkowymi stada kréw mlecznych i wartoscig hodowlang
buhajow w zakresie cech uzytkowosci mlecznej i cech charakteryzujacych rozréd. Praca
obejmuje 72 strony tekstu wraz ze spisem literatury. W pracy zawartych jest 11 tabel i 15
rycin obrazujgcych elektroforegramy i chromatogramy prezentujgce badane miejsca poli-
morficzne;w obrebie badanych genéw. Praca zostata podzielona na nastepujace rozdziaty:
Wstep i przeglad pismiennictwa — 14 stron, Materiat i metody — 14 stron, Wyniki — 21 stron,

Dyskusja — 6 stron, Wnioski - 1 strona, Literatura — 9 stron, Streszczenie — 2 strony i Summary



—2 strony.' W pracy zaraz po spisie tresci znajduje sie réwniez rozdziat - Wykaz stosowanych
skrétéw — 2 strony.

Tres¢ pracy zostata podzielona na rozdziaty i podrozdziaty w sposob uzasadniony i poprawny,
powszechnie przyjmowany w tego typu opracowaniach naukowych.

Przedstawiony spis literatury, na ktory sktada sie 89 pozycji opublikowanych w latach 1977 —
2016 w jasny i jednoznaczny sposéb dokumentuje wazno$¢ podejmowanego problemu oraz
uzasadnia podejmowanie tego typu badan.

W ocenianej rozprawie Autorka podjefa sie okreslenia wystepowania polimorfizmu genow
uznanych za markery wywierajace wptyw na istotnie wazne cechy charakteryzujace i deter-
minujace uzytkowoséé mleczng bydta polskiego holsztyrisko-fryzyjskiego. Podjeta sie okresle-
nia asocjacji miedzy polimorfizmem genu IGFL1, PGLYRP1 i SIGLECS, a cechami uzytkowymi
badanego stada kréw i wartoscia hodowlang buhajéw polskiego bydta holsztyrisko-
fryzyjskiego dla wybranych cech uzytkowych.

Materiat badawczy stanowito stado kréw-pierwiastek w liczbie 272 osobnikow utrzymywa-
nych w jednym stadzie oraz 574 buhajow uzytkowanych w stacjach hodowli i unasieniania
zwierzgt Sp. z 0.0. w Bydgoszczy.

Oznaczenia polimorfizmu wybranych gendw (/IGFL1, PGLYRP1 i SIGLEC5) , ktoérych produkty
biatkowe w rézny sposéb i na réznych poziomach uczestniczg w ksztattowaniu sie cech orga-
nizmoéw przeprowadzono standardowa metoda PCR-RFLP wykorzystujgc DNA genomowe
pozyskiwane z krwi obwodowej krow oraz DNA genomowe pozyskiwane z nasienia badanych
buhajéw.

W .analizowanych fragmentach sekwencji nukleotydowych wszystkich trzech bada-
nych genéw wystepowat jeden polimorfizm, ktéfy wystepowat z rézng czestoscig w bada-
nych grupach zwierzat i warunkowat ujawnienie sig wszystkich trzech genotypow. Na pod-
kreélenie zastuguje fakt, ze wszystkie trzy analizowane polimorfizmy dotyczyty tzw. zmian
funkcjonalnych bowiem w genie IGFLI badana mutacja SNP zlokalizowana w 2 eksonie tego
genu skutkuje zamiang kodonu dla waliny na kodon dla metioniny. Mutacja w 1 eksonie ge-
nu PGLYRP1 to tranzycja T do C, ktéra skutkuje zamiang kodonu dla tyrozyny na kodon dla
histydyny i mutacja w genie SIGLEC5 jest rowniez mutacja funkcjonalng zlokalizowang w
trzecim eksonie tego genu, bowiem jest to substytucja adeniny na guanine, ktéra skutkuje

zamiang kodonu dla glutaminy na kodon dla argininy.
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Takie mutgcje punktowe, ktére prowadzg do zmiany aminokwasu w powstajgcym biatku
moga skutkowaé duzymi zmianami w fenotypie organizmu lub mogg nie powodowac zadnej
dostrzegalnej w fenotypie zmiany funkgji tych biatek w zaleznosci od tego czy zmiana dotyczy
aminokwasu umieszczonego na powierzchni struktury powstajgcego biatka czy tez jego we-
wnetrznej czesci.

Przeprowadzona detekcja mutacji w wybranych sekwencjach nukleotydowych genu
IGFL1, PGLYRP1 i SIGLEC5 w stadzie kréw mlecznych i stadzie buhajéw inseminacyjnych oraz
analiza wp{\;'wu badanych polimorfizméw na zmienno$¢ wybranych cech charakteryzujacych
uzytkowoé¢ mleczng i rozptodowa stada kréw oraz wartos¢ hodowlana buhajow rasy polskiej
holsztyrﬁska—fryzyjskiej po zastosowaniu wiasciwych metod opracowania statystycznego po-
zwolity w zakorczeniu pracy na przedstawienie w punktach podsumowania uzyskanych re-
zultatéw, ktdre jednoznacznie wynikaja z przeprowadzonych badan.

W podsumowaniu nalezy jednoznacznie stwierdzic, ze przedstawiona mi do oceny
praca doktorska stanowi oryginalne dzieto i omawia ona istotne zagadnienia z punktu widze-
nia hodowlanego, poniewaz wpisuje si¢ w nurt poszukiwania uwarunkowan genetycznych
zmiennoéci fenotypowej cech, ktére w znaczacym stopniu decyduja o efektywnosci ekono-
micznej prowadzonej produkcji zywnosci.

Jako oceniajacy zobowigzany jestem réwniez do przedstawienia swoich uwag i zapy-
tan, ktore dotyczg tresci ocenianej pracy:

1/ W tabeli 6 na stronie 43 podano charakterystyke zmiennosci badanych cech uzytkowych
analizowanego stada (chyba nie populacji) kréw, natomiast brak takiej charakterystyki do-
tyczy ba:danych buhajow, co uwazam za powazne niedopatrzenie, bowiem sg to bardzo
wazne informacje dla analizujgcego uzyskane wyniki z przeprowadzonych badan. Z przed-
stawionych danych w tabeli 6 wynika, ze wystepowaty ogromne réznice w wartosciach
minimalnych i maksymalnych badanych cech stada kréw, natomiast w tresci pracy nie
znajduje ustosunkowania sig do tej sytuacji ani tez nie znajdujg proby jej wyjasnienia.

2/ W pracy nie znaleziono réwniez chocby ogélnej charakterystyki systemu utrzymania, zy-
wienia, udoju, warunkéw zoohigienicznych, ktére w istotny sposéb wptywaja na poziom
cech uixtkowos’ci mlecznej oraz nie podano czy w okresie uzytkowania kolejnych roczni-
kow piegpwiastek warunki te w jaki$ zasadniczy sposob nie ulegaty zmianom.

3/ W zastosowanym modelu liniowym uzytym do oceny asocjacji migdzy badanymi polimor-

fizmami a cechami uzytkowymi uwzgledniono wszystkie istotne efekty wptywajgce na
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zmiennos¢ badanych cech, jednak nie podano poziomu efektéw, tzn. np. efekt roku ilu lat
dotyczyt. Prosze o wyjasnienie co to znaczy efekt udziatu genéw matki i efekt udziatu ge-
now ojca.

4/ Na stronie 57 pracy w rozdziale zatytutowanym ,Dyskusja” napisano, ze cyt. ,Wyniki te w
pewien sposdb ujawniaja molekularne podtoze powszechnie znanych w genetyce cech
iloéciowych negatywnych korelacji miedzy cechami produkcyjnymi a cechami pfodnosci
.., czy na stronie 70 w rozdziale zatytutowanym ,Streszczenie” cyt. ,Zaobserwowane
efekty alleli genow ....... ukazuja molekularne podtoze negatywnej korelacji migdzy tymi
cechami.” Zdaniem oceniajacego nie mozna mowi¢ w genetyce cech ilosciowych o nega-
tywnych czy pozytywnych korelacjach migdzy cechami. Natomiast korelacje moga by¢ do-
datnie bad? ujemne miedzy cechami oraz moga one byc statystycznie potwierdzone lub
nie ale zawsze na okreslonym/wskazywanym poziomie istotnosci.

5/ Osobiscie jestem zwolennikiem prawidfowego i szczegéfowego opracowania statystycz-
nego, ktdre tutaj moim zdaniem w duzej czesci sie znajduje. Nie mniej jednak moim zda-
niem nalezafoby jeszcze zastanowic sie czy istnieje mozliwos¢ stworzenia, ze statystycz-
nego punktu widzenia, grup skrajnych i oszacowania réznic w czestosci wystgpowania po-
szczegoblnych genotypow i alleli badanych form polimorficznych genow IGFL1, PGLYRPI i
SIGLEC5, bowiem z analizy charakterystyki zmiennosci cech uzytkowych badanego stada
kréw wynikaja ogromne réznice miedzy wartosciami skrajnymi dla poszczegdlnych cech .
Tzn. stworzy¢ grupe osobnikéw o poziomie cechy minimalnej plus wartos¢ 1 lub 2 odchy-
lenia standardowego i drugg grupe o wartosciach maksymalnych minus wielkos¢ 1 — 2
wartos’;c.i odchylenia standardowego i oceni¢ réznice w czestosci wystgpowania poszcze-

golnych genotypdw i alleli miedzy tymi grupami.'

Oceniajac cafoksztatt rozprawy doktorskiej pomimo kilku wniesionych uwag, nie
umniejszajficych wartosci merytorycznej pracy, a wskazujacych na mozliwosci petniejszego
wykorzystania otrzymanych wynikéw uwazam, ze przedtozona mi do recenzji dysertacja re-
prezentuje wysoki poziom naukowy, przedstawia jasno i rzetelnie materiat dowodowy i nie-
watpliwie wnosi do nauki nowe elementy poznawcze.

Biorac pod uwage celowos¢ i aktualnos$é¢ prezentowanej tematyki badan, zastosowa-
ne techniki badawcze i po rozwazeniu bteddw i zalet przeprowadzonych badan uwazam, ze

praca spetnia wymogi okreslone w Ustawie z dnia 14 marca 2003 roku o stopniach nauko-



wych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (t.j. Dz. U. 2 2016 r. poz.
882, z poin. zm.), dlatego wnosze do Wysokiej Rady Wydziatu Bioinzynierii Zwierzat Uniwer-
sytetu Warmirisko-Mazurskiego w Olsztynie o dopuszczenie Pani mgr inz. Pauliny Danuty

Puckowskiej do dalszych etapdw przewodu doktorskiego.
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