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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr inZz. Anastasii Satyr

Przedstawiona do oceny recenzji rozprawa doktorska Pani mgr Anastasii
Satyr jest zatytulowana ,,Variation of the receptor-like protein gene
family in the Arabidobsis thaliana genome revealed by nanopore
sequencing and de novo assemblies” zostala przygotowana w Instytucie
Chemii Bioorganicznej Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu, w formie
monografii. Praca powstata pod kierunkiem dr hab. Agnieszki Zmierko,
prof. ICHB PAN.

Od strony formalnej rozprawa doktorska spelnia wszystkie wymagania
stawiane pracom doktorskim w dyscyplinie nauki biologiczne i zostata
przygotowana w formie klasycznej rozprawy monograficznej. Praca
zawiera komplet obligatoryjnych elementdéw, tj. stron¢ tytulowa,
streszczenie w jezyku angielskim i polskim, spis tresci, wykaz skrotow,
wstep, jasno wyodrebnione cele badan, rozdziat poswiecony materiatom
i metodom, czgé¢ wynikows, dyskusje, wnioski, bibliografie oraz
materiaty uzupelniajace (Appendix, Supplementary Data). Uklad pracy
jest logiczny i przejrzysty, a podzial na rozdziaty i podrozdziaty
zachowuje wlasciwg kolejno$é oraz konsekwentng numeracje; spis
tredci jest kompletny i w pelni zgodny z zawartosciag rozprawy. Praca
ma 126 stron, jest adekwatna do zakresu przeprowadzonych badan i nie
wskazuje ani na nadmierne skrocenie, ani na nieuzasadnione
rozbudowanie tekstu, przy czym material uzupehniajacy zostat
poprawnie oddzielony od czgsci gléwnej, co sprzyja czytelnosci
opracowania.

Rozprawa zostala napisana w jezyku angielskim, z zachowaniem
naukowego, precyzyjnego i spojnego stylu, a streszczenie w jezyku
polskim wiernie oddaje tre$é¢ pracy i jest poprawne jezykowo. Praca
zostala przygotowana bardzo starannie pod wzgledem edytorskim,
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zachowano jednolity kroj i wielkos¢ czcionki, konsekwentne formatowanie nagltowkow,
prawidlowe odstepy miedzy akapitami oraz jednolitg numeracje stron, tabel i rycin; wszystkie figury
i tabele posiadajg poprawne podpisy i sg faktycznie przywotane w tekscie. Rozprawa sklada si¢ z
szesciu glownych rozdzialow merytorycznych (Wstep, Cele badan, Materiaty i metody, Wyniki,
Dyskusja, Wnioski) i zawiera 41 rycin (Figure 1 — Figure 41) oraz 14 tabel (Table 1 — Table 14),
poprawnie rozmieszczonych i powigzanych z omawiang trescig. Bibliografia obejmuje 192 pozycje
literaturowe i zostala opracowana starannie, a wszystkie cytowania w tekscie sa spdjne z wykazem
pi$miennictwa. Analiza literatury wskazuje, ze znaczna cz¢$¢ cytowan pochodzi z ostatnich lat, a
dobdr zrodet jest aktualny i adekwatny do tematyki pracy, co swiadczy o dobrej orientacji Autorki
w stanie badan. Nie stwierdzono uchybien formalnych wymagajacych zasadniczych korekt, a
ewentualne drobne kwestie redakcyjne majg charakter kosmetyczny i nie wptywaja na formalng
oceng rozprawy.

Przechodzac do oceny merytorycznej, nalezy podkreslié, ze rozprawa doktorska dotyczy
szczegOlowej analizy zmiennosci strukturalnej genoméw wybranych ekotypow Arabidopsis
thaliana, ze szczegélnym uwzglednieniem genéw z rodziny Receptor-Like Protein (RLP),
pelnigcych istotng role w mechanizmach odpornosci roslin na stres biotyczny. Praca wpisuje si¢ w
aktualny nurt badan nad naturalng zmiennoscig genomowsg oraz wykorzystaniem
sekwencjonowania dlugich odczytow do identyfikacji wariantéw strukturalnych, ktore sg w duze;j
mierze niedostgpne dla analiz opartych na sekwencjonowaniu krotkich odczytéw. Problem
badawczy zostal sformulowany jasno i logicznie, a jego znaczenie naukowe zostato przekonujaco
uzasadnione zard6wno we wstepie teoretycznym, jak i w dalszych czgsciach pracy. Autorka
kompetentnie przedstawita aktualny stan wiedzy dotyczacy zmiennosci strukturalnej genoméw
roslin, mechanizméw odpornosci PTI i ETI oraz funkcji receptoréw powierzchniowych, w tym
RLP, prowadzac narracj¢ od ogélnych zagadnien do jasno zdefiniowanej luki badawczej dotyczacej
niedostatecznego poznania zmiennos$ci strukturalnej genéw RLP w ujeciu opartym na de novo
skfadanych genomach. Cele pracy zostaly sformutowane precyzyjnie i obejmowaly m.in. uzyskanie
wysokiej jakosci ziozen genoméw wybranych ekotypow, ich wieloaspektows ocene jakosci oraz
identyfikacje i charakterystyke wariantow strukturalnych w obrebie gendw RLP i klastrow.

Zastosowane metody badawcze sa nowoczesne i adekwatne do postawionych celéw. Autorka
wykorzystata sekwencjonowanie nanopore do uzyskania dlugich odczytéw, a nastepnie
przeprowadzila de novo skladanie genoméw z uzyciem dwoéch algorytmow (canu i flye), co
pozwolilo na krytyczne poréwnanie jakosci uzyskanych zlozen. Na szczegélne podkreslenie
zastuguje bardzo rzetelna ocena jako$ci zlozenia, obejmujgca analize ciaglosci (NG5S0, LG50),
kompletnosci (BUSCO, k-mer completeness) oraz poprawnosci (QV, Error Rate), ktéra umozliwita
wykazanie, ze mimo wysokiej jakosci ztozen w obrebie ramion chromosoméw, regiony powtérzone
w obszarach takich jak centromery i telomery, nadal stanowig istotne wyzwanie metodologiczne.
Przyktadem takiego podejscia jest szczegétowe poréwnanie reprezentacji powtdrzern CEN180 oraz
elementéw ATHILA pomigdzy zlozeniami canu i flye, ktére zostalo Jjasno zilustrowane i krytycznie
omowione w pracy.

Czg$¢ wynikowa stanowi centralny element rozprawy i zostata opracowana w sposob obszerny oraz
logicznie uporzadkowany. Autorka przedstawila szczegblowg charakterystyke zmiennosci
strukturalnej genéw RLP, obejmujacy delecje, insercje, duplikacje oraz rearanzacje genomowe.
Szczegolnie wartosciowe sg analizy konkretnych klastrow genowych, takich jak RLP47-RLP50),
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gdzie wykazano zaréwno duplikacj¢ genu RLP47 w jednym ekotypie, jak i insercje transpozonéw
w innym, a takze analizy klastréw RLP39-RLP42 oraz RLP24—RLP28, w ktérych poréwnano
organizacj¢ genomowg pomigdzy ekotypami oraz wzgledem genomu referencyjnego. Praca w
przekonujgcy sposob pokazuje, ze zmienno$¢ genow RLP nie ogranicza si¢ do pojedynczych
mutacji punktowych, lecz czesto obejmuje wigksze fragmenty genomu i jest silnie powigzana z
aktywnoscig elementéw transpozycyjnych. Autorka rozszerzyla swoje analizy o kontekst
populacyjny, wykazujgc zréznicowanie liczby kopii wybranych genéw RLP w odniesieniu do
danych obejmujgcych ponad tysiac akcesji Arabidopsis thaliana. Dyskusja wynikéw zostata
przeprowadzona w sposob krytyczny i swiadomy. Autorka trafnie interpretuje uzyskane dane,
porownuje je z wezesniejszymi badaniami opartymi na sekwencjonowaniu krétkich odezytow i
jasno wskazuje ograniczenia wiasnych analiz, w tym brak pelnej rozdzielczosci w regionach
powtdrzonych oraz brak bezposrednich danych funkcjonalnych.

Do najwazniejszych mocnych stron pracy nalezy nowoczesne i dobrze uzasadnione podejscie
metodologiczne, bardzo rzetelna i wieloaspektowa ocena jakoSci zlozen genomowych, wysoki
stopien samodzielnos$ci badawczej Autorki oraz szczegélowe, oparte na konkretnych przyktadach
analizy zmiennosci strukturalnej genow i klastrow RLP. Istotnym atutem jest takze umiejetne
powiazanie obserwowanej zmiennosci z aktywnoscig transpozondéw oraz osadzenie wynikow w
szerokim kontekscie ewolucyjnym i populacyjnym. Praca wnosi realny wkiad w badania nad
genomikg odpornosci roslin i pokazuje potencjat sekwencjonowania dtugich odczytow w tego typu
analizach.

Do stabszych stron rozprawy nalezy zaliczy¢ brak bezposrednich analiz funkcjonalnych, ktére
pozwolilyby jednoznacznie powigza¢ zaobserwowane warianty strukturalne gendw RLP z
roznicami fenotypowymi w odpornosci roslin. W niektdrych fragmentach pracy szczegdtowy opis
aspektow technicznych 1 bioinformatycznych dominuje nad syntetycznym omowieniem ich
znaczenia biologicznego, co moze utrudnia¢ odbioér pracy czytelnikowi mniej zorientowanemu w
metodach genomowych. Ograniczeniem jest réwniez relatywnie niewielka liczba ekotypow
poddanych pelnemu de novo skladaniu genoméw, choé Autorka swiadomie kompensuje to
odniesieniami do danych populacyjnych.

W toku lektury rozprawy pojawia sie kilka zagadnien, ktore wymagaja dodatkowego wyjasnienia
lub krotkiego doprecyzowania przez Autorke. Po pierwsze, wskazane byloby omdwienie, w jaki
sposob réznice w jakosci i reprezentacji regionéw powtdrzonych pomiedzy zlozeniami genomow
uzyskanymi algorytmami canu i flye wplywaly na identyfikacj¢ oraz interpretacj¢ wariantow
strukturalnych genow RLP, zwlaszcza w obrebie klastrow genowych, ktore czgsto zlokalizowane sg
w genomowym kontekscie bogatym w sekwencje powtorzone. Po drugie, Autorka wykazala istotny
zwigzek pomiedzy zmiennoscig strukturalng genow RLP a obecnoscig elementow
transpozycyjnych; celowe byloby poglebienie tej interpretacji poprzez wskazanie mechanizmow
molekularnych, ktére mogly odpowiada¢ za obserwowane duplikacje oraz rearanzacje genomowe.
Po trzecie, w pracy przedstawiono liczne przykiady zlozonych rearanzacji w obrebie klastrow
genowych RLP; w tym kontekscie wskazane byloby doprecyzowanie kryteriow, ktére pozwalaly
jednoznacznie odrozni¢ rzeczywiste warianty strukturalne od potencjalnych artefaktow
wynikajacych z ograniczen procesu de novo skladania genoméw. Po czwarte, pomimo szczegoiowej
charakterystyki zmiennosci strukturalnej genéw RLP, rozprawa nie obejmuje bezposrednich analiz
funkcjonalnych; warto zatem wskazaé, ktére z zaobserwowanych wariantéw Autorka uznaje za
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najbardziej obiecujgce z punktu widzenia dalszych badan funkcjonalnych oraz jakie podejscia
eksperymentalne moglyby zosta¢ zastosowane w celu weryfikacji ich znaczenia biologicznego.
Przedstawione powyzej kwestie nie podwazaja zasadniczych wnioskéw rozprawy i majg charakter
doprecyzowujacy; ich wyjasnienie przez Autorke w trakcie publicznej obrony pozwoli na petniejsze
omowienie uzyskanych wynikow i zastosowanego podejscia badawczego.

Podsumowujac, rozprawa doktorska spelnia wszystkie wymagania formalne 1 merytoryczne
stawiane pracom doktorskim w dyscyplinie nauki biologiczne. Praca prezentuje wysoki poziom
naukowy, opiera sie na nowoczesnych metodach badawczych i wnosi oryginalny wkiad w badania
nad zmiennoscig strukturalng gendw odpornosci u roslin. Mocne strony rozprawy zdecydowanie
przewazaja nad jej ograniczeniami, ktdre majg charakter wtorny i nie podwazajg wartosci
uzyskanych wynikow. Rozprawa dowodzi, Zze Autorka posiada odpowiednie przygotowanie
teoretyczne i metodologiczne oraz zdolno$¢ samodzielnego prowadzenia zaawansowanych badan
naukowych, co uzasadnia dopuszczenie jej do dalszych etapéw postepowania doktorskiego.

Przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska spetnia warunki okreslone w Ustawie z dnia 20 lipca
2018 roku prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. z 2018 r. poz. 1668 ze zm.) oraz w
Sposobie postepowania w sprawie nadania stopnia doktora w Instytucie Chemii Bioorganicznej
PAN w Poznaniu (uchwata Rady Naukowej ICHB PAN nr 40/2025/Internet/RN_140 z dnia 18
marca 2025 r.) i wnioskuje do Rady Naukowej Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN o
dopuszczenie Anastasii Satyr do dalszych etapéw postgpowania o nadanie stopnia doktora.
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