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RECENZJA ROZPRAWY DOKTORSKIEJ PANI MGR MAGDALENY MALACHOWICZ
POD TYTULEM ,, TRANSKRYPTOMIKA POROWNAWCZA WYBRANYCH GATUNKOW
ZWIERZAT MORSKICH”

Rozprawa doktorska przedstawiona przez Panig Magdaleng Matachowicz wykonana zostata pod
kierunkiem prof. dr hab. Romana Wenne w Zaktadzie Genetyki i Biotechnologii Morskiej Instytutu
Oceanologii PAN. Przedlozona praca sktada sic z obszernego streszczenia oraz trzech artykutéw
naukowych. Do pracy dolgczone s3 o$wiadczenia wspotautorow publikacji okreslajace ich udzial w
poszczegblnych publikacjach. Przedstawiona rozprawa po$wiccona jest réznorodnosci genetycznej
wybranych gatunkéw zwierzat morskich odgrywajacych istotng rol¢ w zaspokajaniu $wiatowego
zapotrzebowania na zywno$¢: dorsza atlantyckiego, troci wedrownej i matzy z rodzaju Mytilus. W pracy
wykorzystane zostaly dane transkryptomiczne, ktére zostaly uzyskane za pomocg techniki

pirosekwencjonowania i nastgpnie poddane analizie bioinformatyczne;.

W streszczeniu  doktorantka w  syntetyczny  sposob przedstawita najnowsze technologie
sekwencjonowania, podstawowy schemat analizy danych wykorzystany w pracy doktorskiej oraz
mozliwosci wykorzystania danych transkryptomicznych w badaniach nad zmiennos$cig gatunkow. W

dalszej czgsci streszczenia doktorantka opisata najwazniejsze uzyskane wyniki.

Pierwsza z publikacji stanowigcych rozprawe doktorska ,» Transcriptome analysis of gill tissue of

Atlantic cod Gadus morhua L. from the Baltic Sea” ukazata si¢ w czasopi$mie Marine Genomics,

ul. Umultowska 89, 61-614 Poznan, Poland
tel. +48 61 829 57 30, + 48 61 829 58 35
anthro@amu.edu.p!

www.biologia.amu.edu.pl




ktdrego aktualny wspétczynnik oddziatywania wynosi 1,94. W pracy tej doktorantka wykonata analizy
bioinformatyczne, poczynajac od skladania transkryptomu de rnovo, poprzez analize funkcjonalng i
poréwnanie z transkryptomem dorsza pochodzacego z Atlantyku. Analiza transkryptomu wykonana
zostala w standardowy sposob z wykorzystaniem istniejacych narzedzi. W wyniku sktadania
transkryptomu doktorantka uzyskata 14 029 kontigdw reprezentujgcych 13 585 généw. Wszystkie
kontigi zostaly scharakteryzowane pod wzgledem funkcjonalnym przy pomocy terminéw GO. Ostatnim
etapem pracy byto poréwnanie transkryptomu dorsza pochodzacego z Battyku z dorszem wylowionym z
Oceanu Atlantyckiego. Doktorantka wykazata, ze 1,44% transkryptéw réznito si¢ w istotny sposéb.
Bardzo szkoda, ze doktorantka nie pokusila si¢ o dalsze analizy poréwnawcze. Ten aspekt wydaje sie
by¢ najciekawszym elementem pracy, ktora w obecnej formie ma charakter bardzo opisowy. Ciekawym
byloby, ktére konkretnie geny wykazujg réznice, w jakim stopniu i jakie to moze mie¢ znaczenie

funkcjonalne.

Druga praca bedaca czescig rozprawy doktorskiej, ,,De novo assembly of the sea trout (Salmo trutta m.
Trutta) skin transcriptome to identify genes involved in the immune response and epidermal mucus
secretion” ukazata si¢ w czasopi$mie naukowym PLoS One. Gléwnym celem pracy, oprocz
standardowe;j analizy transkryptomu, byla identyfikacja i analiza genow zaangazowanych w odpowiedz
immunologiczng oraz w wydzielanie §luzu u troci wedrownej. Aspekt ten jest o tyle wazny, ze polowy
troci wedrownej w ostatnich latach bardzo spadly, a wymieranie z powodu réznych choréb, obok
wzrastajacego  zanieczyszczenia wod, uwaza si¢ za jedng z gtéwnych tego przyczyn. Identyfikacja
genoéw zwigzanych z procesami odpornosciowymi i budowaniem bariery immunologicznej jest zatem
jednym z zasadniczych elementéw badan zwigzanych z biologig tego gatunku i przyczynami
zmniejszania si¢ jego populacji. Podobnie jak we wezedniejszej pracy transktyptom, w tym przypadku
transkryptom skory, zostat zsekwencjonowany wykorzystujac metode pirosekwencjonowania, a
nastepnie wykonana zostata standardowa analiza bioinformatyczna (kontrola jakodci, sktadanie de
novo). W kolejnym kroku doktorantka przeprowadzila szczegétowa analize funkcjonalng przypisujac
terminy GO do otrzymanych kontigéw oraz analizujgc szlaki metaboliczne, w ktérych biorg udziat
produkty zidentyfikowanych genéw. Szczeglna uwaga zostala w pracy zwrécona na kontigi
wykazujgce podobiefistwo do gendéw mucyn bedgcych istotnym sktadnikiem $luzu i odgrywajgcych
istotng role w mechanizmach obronnych i interakcjach patogen-gospodarz oraz do genéw kodujacych
biatka zwigzane z odpowiedzia immunologiczna. W transkryptomie troci doktorantka zidentyfikowata i
szczegotowo scharakteryzowata 8 rodzajow mucyn oraz 140 gendéw zaangazowanych w ich biosynteze.
Dodatkowo, zidentyfikowanych zostato 1119 potencjalnych polimorfizméw SSR (Simple Sequence

Repeats). Ten ostatni krok jest nieco intrygujacy, gdyz biorac pod uwage kontekst i cel pracy, nie widzg



uzasadnienia takiej analizy. Informacja o SSR nie jest przez doktorantk¢ wykorzystywana w

ktorymkolwiek z etapéw analiz.

Trzecia z prac, ,Mantle transcriptome sequencing of Myrilus spp. and identification of putative
biomineralization genes” ukazala si¢ W czasopi$mie PeerJ (wspoiczynnik oddzialywania 2,118). W
pracy tej analizie poddane zostaly transkryptomy plaszcza czterech taksondw malzy z roznych
lokalizacji geograficznych. Po zlozeniu transkryptoméw i podstawowej adnotacji funkcjonalnej
wykonanej za pomocg programéw BLAST i Blast2GO, doktorantka zidentyfikowata transkrypty
kodujace biatka potencjalnie zwigzane z biomineralizacjg i melanogenezg oraz z odpowiedzia na
zakwaszenie wod. Doktorantka przeprowadzila takze analize filogenetyczng sekwencji genow
zwigzanych z odpowiedzig na zakwaszenie wod oraz zwigzanych z biomineralizacja. Analiza ta nie
data, jak mozna wnioskowaé z pracy, jednoznacznych odpowiedzi dotyczacych zaréwno historii
ewolucyjnej badanych genéw jak i relacji pomigdzy gatunkami z gromady matze. Moze to wynikaé
zaréwno z charakteru danych, pewnych brakéw jak i skomplikowanej historii ewolucyjnej. W pracy
dodatkowo zidentyfikowane zostaly markery SSR i SNP i tutaj, podobnie jak w przypadku weze$niej
omawianej pracy, nie widze uzasadnienia dla tych analiz skoro ich wyniki nie mialy znaczenia dla

przeprowadzanych analiz poréwnawczych i filogenetycznych.

We wszystkich trzech pracach stanowigcych rozprawe doktorska doktorantka Jest pierwsza autorka, a
jak wynika z opisu udziatu poszczegdlnych autoréw, wkiad doktorantki jest bardzo istotny we
wszystkich z nich. Podstawa prac byly analizy bioinformatyczne i ewolucyjne wykonane gléwnie przez
doktorantke. Przeprowadzone analizy zostaly nalezycie wykonane w oparciu o standardowe narzedzia.
Pracujgc nad réznymi aspektami analizy transkryptoméw, doktorantka wykazala sie zaréwno
znajomoscia tychze narzedzi jak i umiejetnoscia poprawnego ich wykorzystania. Warto zaznaczyé, ze
zakres wykonywanych analiz wyraznie poglebia sie w kolejnych pracach co swiadczy o naukowym
dojrzewaniu doktorantki i coraz lepszym opanowaniu warsztatu badawczego. O ile w pierwszej z prac,
opublikowanej w 2015 roku, przeprowadzona zostala jedynie podstawowa analiza bioinformatyczna, o
tyle w ostatniej doktorantka, oprécz standardowej analizy zwigzanej ze skladaniem i adnotacja

funkcjonalng transkryptoméw, wykonata takze wieloaspektows analize poréwnawcza i ewolucyjna.

Nie mam merytorycznych zastrzezen odnosnie wykonanych analiz, wykorzystanych narzedzi czy tez
interpretacji wynikéw. Mam jednak uwagi dotyczace dwoch probleméw, ktére by¢ moze wynikajg z
pewnej niezrgcznosci jezykowej. Pierwsza kwestia dotyczy przypisywania transkryptom terminéw GO.
W artykule, ktory ukazat si¢ w czasopoismie Marine Genomics rysunek 3c podpisany jest ,, Within these

genes, 56,63% belonged to molecular function, 28,06% to biological proces and 15,61% cellular



component”. Nie jestem przekonana czy okreslenie ,,.belonged to” jest tutaj prawidtowe. Deskryptory
opisujace funkcje molekularne, lokalizacj¢ i proces biologiczny nie sg rozlgczne i geny nie sg
przypisywane do jednej z tych trzech grup. Zasadniczo kazdy z genéw moze byé i bardzo czesto jest
opisany terminami z wszystkich trzech kategorii. Dlatego tez, poprawnie byloby ,,Within these genes,
56,63% had assigned molecular function, 28,06% biological proces and 15,61% cellular component”.
Podobny problem pojawia si¢ w pozostatych dwoch publikacjach. Drugim istotnym problemem jest
uzywanie okreslenia ,,homologia” réwnoznacznie z ,,podobiefistwem”. Jest to bledne uzywanie tego
terminu. Homologia jest warto$cig binarng i okresla relacje ewolucyjne, a doktadniej to, czy geny maja
wspolne pochodzenie czy tez nie. Niepoprawnym jest zatem stwierdzenie w pracy opublikowanej w
PLOS One, ze ,,47,27% [contigs] had highly and moderately significant homology” lub ,,The BLASTX
results identified numerous contigs as showing significant homology to fish mucin gene.” Podobnie
niezrozumiale jest stwierdzenie w pracy opublikowanej w czasopi$mie Marine Genomics ,,Of the
14,029 contigs, 100% homologous transcripts (13 585 genes) were identified using BLASTn ...”.
Homologii nie mozna stopniowa¢ lub okresla¢ warto$ciami procentowymi, homologia albo jest, albo jej

nie ma.

Podsumowujgc, podjeta przez doktorantke tematyka jest istotna, a otrzymane wyniki z pewnoscig
przyczyniajg si¢ do zrozumienia zréznicowania genetycznego badanych gatunkéw i stanowig doskonalg
bazg do dalszych badan nad réznorodnoscig organizméw wodnych. Wyniki uzyskane przez doktorantke
opublikowane zostaty w dobrych czasopismach naukowych, a ich znaczenie dla badan zwigzanych z
biologig i przystosowaniem do $rodowiska organizméw morskich trudno zakwestionowaé. Wszystkie
prace cechuje staranno$¢ i rzetelnos¢ przeprowadzonych badan. Wskazuja one takze na duze
zaangazowanie doktorantki i spore umiejg¢tnosci w obszarze badan bioinformatycznych. Dlatego tez
stwierdzam, Ze praca ta speinia wszystkie ustawowe i zwyczajowe wymogi, i stawiam wniosek o

dopuszczenie doktorantki do dalszych etapow przewodu.
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