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Przedstawiona rozprawa doktorska ma forme nieopublikowanej monografii naukowej liczacej
191 stron, przygotowanej w jezyku angielskim, z dotaczonym streszczeniem w jezyku
polskim oraz materialami uzupetniajgcymi.

Wybdr tematu badan jest prawidtowy. Autorka przedstawita badanie wplywu wariantu
zywienia $win z zastosowaniem karmy wzbogaconej w kwasy tluszczowe pochodzenia
roslinnego na funkcjonowanie genomu w obrebie watroby. Tematyka dotyczy podstawowego
w kraju i na $wiecie gatunku uzytkowego i wpisuje si¢ w obszar badan nad biologicznymi
podstawami zootechniki. Temat miesci si¢ w nurcie nowoczesnych badan nutrigenomicznych,
ktore w przysztosci moga przetozy¢ si¢ na nowe metody optymalizacji zywienia $win.
Badania stanowig jednoczesnie przyklad doswiadczenia nutrigenomicznego waznego dla
biologii cztowieka, co mozna traktowaé jako oceng¢ przydatnosci $wini domowej jako gatunku
modelowego pomagajgcego oming¢ ograniczenia etyczne badan medycznych nad otyloscia
poligeniczng mlodziezy i chorobami powigzanymi.

Badanie naukowe opisane w rozprawie jest prawidlowe pod wzgledem uktadu doswiadczenia,
materialu i metod. Przeprowadzone doswiadczenie ma szereg zalet. W doswiadczeniu
wykorzystano dwie populacje $win o réznych pulach genetycznych i heterogenicznosci (ras¢
polska zwistouchg oraz krzyzowke $win zwistouchych i duroc). Pozwolito to na oceng
mozliwosci uogdlnienia wynikow badan. Przed badaniem genetycznym wplyw zywienia
zweryfikowano ustalajac profil kwaséw ttuszczowych doktadng metodg chromatografii
gazowej. Badanie RNA-Seq, bedace wariantem sekwencjonowania nowej generacji,
wykonano na probie 22 zwierzat, co zapewnito akceptowalng moc doswiadczenia i jest
osiagnigciem znaczgcym zwazywszy na koszt tej techniki. Poprawnos¢ wynikow RNA-Seq
uwiarygodniono poprzez zastosowanie metody qRT-PCR dla wybranych genéw. W celu
sformutowania wnioskéw uzyskane dane wielowymiarowe dane analizowano nowoczesnymi
metodami bioinformatycznymi. Wnioski sg naukowo wazne i uzasadnione zebranymi danymi.
Doswiadczenie przeprowadzono w sposéb typowy dla do§wiadczen nutrigenomicznych
opisywanych w czotowych periodykach w dyscyplinie, zachowujac przy tym ich wysoki
standard.

Badania przedstawione w pracy doktorskiej sg nowatorskie. Nowatorstwo opisanych badan
jest dwojakiego rodzaju. Po pierwsze, wynika ono z jego nowoczesnego kierunku, jakim sg
badania nutrigenomiczne. Po drugie, zastosowana przez Autorke technika oznaczania
aktywnosci transkrypcyjnej calego genomu nalezy do najnowoczesniejszego standardu
wspolczesnych technik molekularnych. Jednoczesnie, badania nie stanowig pierwszego
przyktadu monitorowania zmian ekspresji genow w watrobie na skutek zréznicowanego
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dawkowania kwaséw thuszczowych w dawce pokarmowej $win. Tego typu badanie zostato
przedstawione przyktadowo w pracy Trey’a Kellnera i wsp. w 2017 roku (J. Anim. Sci.
2017.95:3609-3619) jednak bez catosciowego ujgcia genomu (praca nie cytowana w
rozprawie doktorskiej). Przedstawienie przez Autorke wynikow uzyskanych w populacji o
odmiennej puli genetycznej dla catosci trankryptow broni oryginalno$ci badan.

Przedmiotem rozprawy doktorskiej jest oryginalne rozwigzanie problemu naukowego a
wyniki badan opisanych w rozprawie stanowig istotny post¢p naukowy. Autorka dostarczyta
wiarygodnych dowodéw na wplyw zawartosci olejow Inianego i rzepakowego w dawce
pokarmowej na profil kwasow tluszczowych w watrobie $win. Okreslila kierunek zmian i
scharakteryzowata roznice miedzy grupami omega-6 i omega-3. Jednoczesnie dostarczyla
danych czg¢sciowo objasniajacych mechanizm molekularny stojacy u podstaw tego wplywu.
Dane o poziomie transkryptow genow wytworzone w toku przeprowadzonego eksperymentu
wzbogacajg Swiatowe repozytoria i mogg by¢ przedmiotem przysztych meta analiz.

Rozprawa doktorska prezentuje ogdlng wiedzg teoretyczna Kandydatki w zootechnice. Wybor
tematyki, obiektu i metod badan jest zgodny ze wspolczesnymi trendami i standardami w
reprezentowanej dyscyplinie. Przeglad literatury z zakresu obranej tematyki obejmuje wiele
nowych artykutow z czotowych czasopism zootechnicznych. Autorka wystarczajaco szeroko
omawia wspotczesng wiedzg z zakresu metabolizmu kwasow tluszczowych 1 wyjasnia istote
nutrigenomiki. Kandydatka wykorzystuje bazy danych, ktére wspotczesnie stanowia, obok
literatury, wazne zrodlowo wiedzy zootechnicznej. Przyktadowo, wykorzystuje sekwencje
referencyjng genomu $wini oraz jej strukturalny i funkcjonalny opis.

Rozprawa doktorska Agnieszki Szostak $wiadczy o umiejgtnosci samodzielnego prowadzenia
pracy naukowej. Szczegdtowosé opisu zastosowanych metod badawczych, a przede
wszystkim techniki RNA-Seq i RT-PCR, $wiadczy o gruntownym opanowaniu warsztatu
naukowego z zakresu transkryptomiki. Zastosowanie nowoczesnych metod analizy
wielowymiarowych §wiadczy o przygotowaniu bioinformatycznym - umiejg¢tnosci
stanowiacej niezbedny element nowoczesnych metod doskonalenia zwierzat. Takze,
zastosowane metody statystyczne, w tym proba rozwigzania problemu testow wielokrotnych,
przemawiajg za $wiadomoscig naukowg Kandydatki.

Rozprawa doktorska, obok wielu zalet, ma rowniez szereg wad, z ktdrych najwazniejsze
warte sg indywidualnego omoéwienia.

Zadna z trzech hipotez nie jest prawidtowa (strony 10-11). Hipoteza pierwsza o wplywie
wielonienasyconych kwasow ttuszczowych w dawce pokarmowej na ekspresje genow wynika
wprost ze wspdlczesnej wiedzy, jednak jest niejasna z powodu swojej ogdlnosci i ztego
sformutowania w jezyku angielskim. Hipoteza druga jest w zasadzie powtorzeniem hipotezy
pierwszej, ujetym w jeszcze bardziej rozmyty sposob. Hipoteza trzecia o znaczeniu badan
nutrigenomicznych dla poszerzeniu wiedzy jest w zasadzie zbedna. W polskiej tradycji,
rozprawa doktorska w dyscyplinie zootechnika obejmuje sformutowanie uzasadnionych,
waznych i weryfikowalnych hipotez naukowych. Jednak wspéltczesne badania obejmujace
calo$¢ genomu, transkryptomu czy metabolomu bardziej odkrywajg nature rzeczy niz
weryfikuja przypuszczenia o jej stanie. W moim przekonaniu opisane w rozprawie badania sa
wlasnie tego typu, stad rozprawa nie utracilaby nic, gdyby hipotez nie sformutowano w ogole.



Przeglad literatury zaprezentowany na poczatku nie jest mocnym punktem rozprawy.
Przeglad ten ma charakter bardziej podrgcznikowy niz naukowy. Wiele z cytowanych prac to
prace przegladowe. Cytowania odnoszg si¢ czesto do tego, co przywotana publikacja zawiera
w swoim wstepie, a nie do ogloszonych w niej wynikach. Wazne prace sg pominigte, np.
wspomniana juz praca Trey’a Kellnera i wsp. w 2017 roku (J. Anim. Sci. 2017.95:3609—
3619). Brakuje we wstepie uzasadnienia badan nutrigenomicznych dla doskonalenia $wini
domowej, czy uzasadnienia wlasnych badan na tle juz opisanej wiedzy. Nie wskazano, ktére z
opublikowanych wynikdéw sa mniej wiarogodne, co daloby petniejszy obraz aktualnego stanu
wiedzy.

Niezrozumiaty jest sposob potraktowania problemu testow wielokrotnych. Zréznicowane
migdzy grupami doswiadczalnymi transkrypty identyfikowano wg kilku kryteriow, w tym p-
wartosci, skorygowanej p-wartosci i wartosci kontrolujacej akceptowalny udzial wynikow
pozytywnie dodatnich (FDR). Autorka nie wyjasnia, w jakim celu zastosowano trzy kryteria
jednoczesnie. O ile w powszechnej opinii nie istnieje prawidlowe rozwiazanie problemu
testow wielokrotnych, o tyle zaproponowane przez Autorke podejscia jeszcze poglebito
problem.

Forma zaprezentowania wynikow przeprowadzonego do$wiadczenia blizsza jest raportowi
technicznemu niz rozprawie doktorskiej. Wyniki réznych poréwnan miedzy grupami
doswiadczalnymi przedstawiono identycznie. Przykladowo, cztery dlugie rozdzialy 4.2.2,
4.2.3,4.2.414.2.5 sg niezréznicowane w swej formie, powielajac nawet uklad zdan i fraz.
Réznice miedzy rozdziatami ograniczajg sie do wartosci liczbowych i identyfikatorow
transkryptow specyficznych dla danego pordwnania. Takie uproszczone podejscie Autorki do
formy niepotrzebnie czyni rozprawe nieciekawg w odbiorze, jest nieadekwatne do wartosci
przedstawianych wynikow i nie buduje zaufania do jakosci badan.

Dyskusja jest nierdwna i w niektorych czesciach wydaje si¢ niepetna lub nieprecyzyjna. W
pewnych punktach Autorka rezygnuje z zaproponowania interpretacji uzyskanych wynikow
czy zdefiniowania implikacji. Przyktadowo, omawiajac réznice w wynikach tego samego
dos$wiadczenia przeprowadzonego raz w probie $win rasy zwistouchej i rownolegle w préobie
$win krzyzéwkowych, ogranicza si¢ do stwierdzenia, ze niektore z wptywéw zywieniowych
na procesy transkrypcyjne gendéw sg specyficzne dla rasy. Brakuje tez w dyskusji krytyki
wynikéw wiasnych. Autorka nie charakteryzuje ograniczen wlasnych badan i nie wskazuje
jego stabych punktow, np. zwigzanych z waskim przedzialem wiekowym $win, co jest istotne
gdy rozwazamy $wini¢ jako model biomedyczny, czy wynikajacych z niewielkich grup
doswiadczalnych. W niektorych fragmentach dyskusja jest mato precyzyjna, np. w
odniesieniu do wptywu grupy kwaséw omega-3 na transkrypcje gendw powigzanych z
odpowiedzig immunologiczna.

Tabele zawieraja liczne powtdrzenia. Przyktadowo, tabela 5 prezentuje te same informacje co
tabela 4. Z kolei niektore tabele zawierajg tak mato informacji, ze ujmowanie ich wtasnie w
forme tabeli jest zbedne (np. tabela 9), zwlaszcza gdy powielaja informacje przekazang w
tekscie.

Opisy rycin sg bardzo krétkie, a czasem niewystarczajace. Gdy ryciny stanowig wizualizacje
wynikéw badan, czytelnik moze oczekiwaé informacji, do jakich wnioskéw prowadzi dany
wykres. Autorka jednak tego nie wyjasnia. Ponadto, ryciny 26-33 (volcano plots i heatmaps)
sg technicznie zle i w zasadzie nieczytelne.



Spis literatury nie jest uporzadkowany alfabetycznie, stad trudno $ledzi¢, do jakiej publikacji
Autorka odnosi swoje stwierdzenia.

Autorka przygotowata rozprawg w jezyku angielskim, ktory doskonale nadaje si¢ do opisu
badan naukowych z uwagi na swojg precyzje, zwigzto$¢ i bogactwo termindw naukowych.
Jednak dhugos¢ tekstu rozprawy doktorskiej ujawnia to, co pozostatoby ukryte przy krotkiej
formie - ubogos¢ frazeologiczng. W polgczeniu z niedoskonatosciami stylu i blgdami
gramatycznymi, utrudnia ona zrozumienie niektérych fragmentow rozprawy.

Przyszle publikacje przygotowane na bazie opisanego w rozprawie doswiadczenia zyskaja na
jakosci, jezeli Kandydatka ustosunkuje si¢ do co najmniej trzech kwestii: Po pierwsze, skad
wynika waga doswiadczen nutrigenomicznych dla produkcji trzody chlewnej i jakie
perspektywy niosg obecne lub spodziewane wyniki takich badan? Po drugie, jak powinny by¢
sformutowane hipotezy badawcze? Po trzecie, w jaki sposob podej$¢ do problemu testow
wielokrotnych.

Reasumujac, przedlozona do oceny rozprawa doktorska Agnieszki Szostak ma forme¢ pracy
pisemnej, ktora jest zgodna z wymogiem ustawowym. Stanowi raport z wartosciowych badan
przeprowadzonych na podstawowym gatunku zwierzecia gospodarskiego. Badania te wnosza
oryginalne i nowoczesne rozwigzanie problemu naukowego, ktorego wybdr jest w pelni
uzasadniony. Przedlozona rozprawa doktorska w wystarczajacy sposob prezentuje ogolng
wiedzg teoretyczng Kandydatki w zootechnice i §wiadczy o umiejetnosci samodzielnego
prowadzenia pracy naukowe;j.

W mojej opinii rozprawa doktorska Agnieszki Szostak spetnia wymogi ustalone w artykule
187 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r — Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. poz. 1668
ze zm.), a takze wymogi wczesniej obowigzujacej ustawy z 14.03.2003 roku o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.U. z 2017,
poz.1789) i moze by¢ podstawg nadania stopnia doktora.
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