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Jarzab brekinia jest jednym z najrzadszych i najcenniejszych gatunkow drzewiastych
polskich lasow. Brekinia osiaga w Polsce polnocno-wschodnia granice swego zasiggu,
wystepujgc nd ogot w niewielkich pofragmentowanych populacjach. Do niedawna gatunek ten
byl uznawany za zagrozony wyginigciem, a jego trwanie opieralo si¢ na ochronie rezerwatowej
wybranych populacji. Jednakze od mniej wiecej dwoch dekad obserwuje sie rosngce
zainteresowanie tym gatunkiem, skutkujace zarowno dynamicznym wzrostem liczby
podejmowanych badan naukowych jak i wprowadzaniem brekinii do upraw lesnych jako
cennego gatunku domieszkowego i biocenotycznego. Ponadto, lesnicy, ktorzy aktywnie wigczyli
si¢ do praktycznej ochrony jarzgbu brekinii, opracowujg i realizujg programy ochrony i restytucji
tego gatunku w skali lokalnej — w pojedynczych nadlesnictwach lub regionalnej. Jednak nie
zawsze dzialania te podejmowane sa w oparciu o wiedze z zakresu genetyki populacyjnej i
aktualng, dostgpng wiedzg na temat zmiennosci genetycznej gatunku. Stad konieczne wydaje si¢
opracowanie i wdrozenie ogélnopolskiego programu ochrony i restytucji tego gatunku w oparciu
o solidne podstawy naukowe. Mozna si¢ spodziewac, ze w przyszlosci, jarzab brekinia, ktory do
niedawna traktowany byt jako atrakcja dendrologiczna, zacznie odgrywaé pewna role
gospodarcza w polskich lasach.

Recenzowana rozprawa jest obszernym opracowaniem dotyczacym zmiennosci
genetycznej jarzgbu brekinii (Sorbus torminalis |L.] Crantz) w Polsce, ktore stanowi solidny
fundament dla opracowania programu ochrony zasobow genowych tego gatunku w skali catego
kraju. Co prawda juz wczesniej prowadzone byly w Polsce badania dotyczace zréznicowania
genetycznego naturalnych populacji tego gatunku ale nie byly one w pelni kompletne i

satysfakcjonujace. W tym kontekscie wybor obiektu i tematu badan pracy doktorskiej wykonanej



w Katedrze Genetyki, Instytutu Biologii Eksperymentalnej Uniwersytetu Kazimierza Wielkiego
w Bydgoszezy uwazam za bardzo trafny. Warto podkresli¢, ze Autor pracy od lat kieruje Lesnym
Bankiem Genoéw Kostrzyca, a realizowane w ramach doktoratu badania naukowe idealnie
wpisywaly si¢ w podstawowy nurt jego aktywnosci zawodowe;.

Praca liczgca 238 stron podzielona jest na siedem rozdzialéw. Struktura pracy jest
wlasciwa dla rozprawy naukowej z rozroznieniem czeSci wstepnych, omowienia materiatu
badawczego i metod badawczych, a nastgpnie wynikami badan ich dyskusjg 1 wnioskami
koncowymi oraz spisem literatury. Niezwykle obszerna bibliografia zawiera 412 pozycji, z czego
wiekszos¢ stanowig publikacje angielskojezyczne. Na koncu pracy zamieszczono streszczenie w
jezyku polskim i angielskim oraz aneks zawierajacy m.in. zestawienie sadzonek brekinii
posadzonych w polskich lasach w latach 2002-2019. Uklad pracy jest logiczny i przemys$lany.

W rozdziale wstgpnym Autor wprowadzil czytelnika w rozlegla problematyke badawcza,
uzasadnil celowos¢ podjecia badan i przedstawil ich zakres. Nastgpnie w syntetycznie ujetym
przegladzie literatury przedstawil krotkg charakterystyke brekinii jako obiektu badan oraz
wybrane aspekty genetyki populacyjnej gatunku. Autor pracy nie uniknal w tej czesei pracy paru
drobnych bledow. o ktorych musz¢ wspomnie¢. Na str. 15 powinno by¢ ,,wedlug Gabrielian™ a
nie ,.Gabrieliana™ bowiem chodzi tu o Panig profesor Eleonor¢ Gabrielian — uznang w swiecie
badaczke gatunkoéw rodzaju Sorbus. Na str. 18 powinno by¢ ,,w gorach Elburs w Iranie” a nie ,,na
Elbrusie w Iranie”.

Na koncu rozdzialu zostaly przedstawione cele pracy i zwigzane z nimi szczegolowe
hipotezy badawcze. Autor wskazal trzy glowne cele badawcze: (1) Zbadanie poziomu
zmiennosci genetycznej populacji  Sorbus torminalis, (2) Ocen¢ stopnia zrdéznicowania
genetycznego migdzy populacjami, (3) Zbadanie czynnikéw decydujacych o poziomie
zmiennosci genetycznej populacji. Usystematyzowane i przemyslane cele i hipotezy badawcze
pozwalajg podgza¢ za rozumowaniem Autora oraz ulatwiajg odbidr i interpretacje wynikow
przedstawionych w kolejnych rozdziatach.

Obszerny drugi rozdzial rozprawy poswigcony jest opisowi terenu badan. materiatu
badawczego 1 metodyce badan. Badania zmiennosci genetycznej przeprowadzono w oparciu o
1401 dorostych osobnikéw brekinii, obejmujacych 24 populacje, reprezentowane przez co
najmniej 14 genetow. Wsrod wybranych populacji 11 zlokalizowanych jest na obszarach
chronionych a 13 reprezentuje drzewostany gospodarcze. Natomiast do badan polimorfizmu
genetycznego dotaczono dodatkowo 36 osobnikow z czterech mniej liczebnych populacji i kilku
pojedynczych drzew z szesciu nadlesnictw. Oznacza to, ze badaniami objeto znakomitg
wigkszos¢ rodzimych populacji i szacunkowo okolo jednej trzeciej wszystkich dorostych drzew.
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Nastepnie Autor opisal szczegdtowo metody analiz laboratoryjnych. W badaniach zastosowano
zaawansowane metody molekularne, wykorzystujac 13 jadrowych markeréw mikrosatelitarnych
(SSR). Rozdzial konczy opis licznych analiz statystycznych zastosowanych w celu jak
najpelniejszej interpretacji uzyskanych w pracy wynikow.

Pierwsza czg¢s¢ rozdziatu .,wyniki” zawiera oceng polimorfizmu i zmiennosci genetycznej
poszczegolnych loci mikrosatelitarnych. Uzyskane wyniki swiadczg o wysokim polimorfizmie
badanych loci i ich duzej uzytecznosci do badan identyfikacji osobniczej oraz badan opartych na
analizach rodzicielstwa. Nastepnie Autor dokonal oceny zmiennosci genetycznej 24 populacji
wybranych do badan na podstawie analizy podstawowych parametrow zmiennos$ci genetycznej,
zwracajagc m.in. uwage na znaczacg roznorodnos¢ populacji z poludniowej Wielkopolski.
Przeprowadzone badania wykazaly istotne zroznicowanie genetyczne rodzimych populacji
jarzebu brekinii. Na szczegolna uwage w tej czgsci wynikow zastuguje ocena efektywnej
wielkosci populacji (tj. teoretycznej liczby osobnikow rodzicielskich biorgeych udzial w
tworzeniu dahej populacji), ktora dla polskich populacji brekinii nie byla do tej pory badana i
okreslona. Waha si¢ ona od 5,6 do 215.8 osobnikow przy sredniej dla wszystkich populacji
wynoszacej 52,69. Najkorzystniej wypadly tu populacje Piaski i Taczanow, w ktdrych wysoka
efektywna wiclkos¢ populacji towarzyszy faktycznej duzej liczebnosci osobnikow. Wskazano tez
populacje, ktére mimo stosunkowo niewielkiej liczby osobnikéw wybranych do badan oraz
niskiej szacunkowej liczebnosci populacji, wykazaly znacza ocene efektywnej wielkosci
populacji. Naleza do nich w szczegdlnosci populacje marginalne Kwidzyn, Jamy i Woziwoda,
zlokalizowane na poéinocno-wschodniej granicy zasiggu badanego gatunku. 7 drugiej strony
wskazano populacje, ktore mimo znaczacej liczebnosci wykazaly niskie wartoéci efektywnej
wielkosci populacji. Naleza do nich m.in. powszechnie znane populacje Bytyn i Krucz. Ostatnia
czgs¢ wynikow dotyczy analizy zroznicowania genetycznego miedzy populacjami, w ktorej
uwzgledniono m.in. dwie kategorie populacji — z obszarow chronionych i z drzewostandéw
gospodarczych. Sredni poziom zroznicowania miedzy populacjami, wyrazony wartoscia
wspolczynnika Fst byl wysoki i wyniost 0,094. Zroznicowanie genetyczne miedzy pula genowa
populacji wystepujacych na obszarach chronionych, a tych rosngcych w lasach gospodarczych
okazalo si¢ niewielkie (0,58% wariancji). Odnotowano natomiast wysoce istotng dodatnia
korelacj¢ pomiedzy wartosciami Fst a geograficznym dystansem miedzy populacjami, co
potwierdza istnienie izolacji genetycznej zwigzanej z odlegloscig migdzy populacjami. Wyniki
analizy grupowania populacji na podstawie Fsr z zastosowaniem réznych metod wskazaly na
trzy grupy populacji: populacje wielkopolskie wraz z dolnoslaska populacja Jawor, populacje

pomorskie i III grupa obejmujaca populacje dosé odlegle geograficznie o stosunkowo niewielkim
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podobienstwie. Najbardziej wyrOzniaja si¢ populacje dystalne Bielinek i Lososina Dolna —
najmniej podobne do siebie i zdecydowanie rozniace si¢ od pozostalych grup. Wykonano
rowniez analizy struktury genetycznej calej puli osobnikow bez uwzgledniania ich lokalizac,
ktore wykazaly, ze badane osobniki reprezentujg prawdopodobnie 8-9 ancestralnych grup
genetycznych czyli  klastrow. Nastepnie przeanalizowano udzial klastrow w  ramach
poszezegdlnych populacji, wskazujac zarowno na réznice migdzy populacjami jak i ich
wewnetrzne zréznicowanie. Na zakonczenie Autor przedstawil wyniki analiz wzajemnych
korelacji pomigdzy parametrami genetycznymi oraz zmiennymi geograficznymi. Za bardzo
istotne uwazam stwierdzenie, ze dla zachowania zmiennosci genetycznej bardzo wazna jest
liczba osobnikow efektywnie uczestniczacych w procesach reprodukcyjnych (efektywna
wielkosé populacji), a nie obserwowana liczba osobnikow w populacji.

Obszerna dyskusja wynikow (rozdzial 4) zajmujaca ponad 40 stron jest wyczerpujgca i
$wiadezy zardowno o dobrej znajomosci literatury przedmiotu jak i naukowej dojrzatosci Autora
pracy. W ostathiej czesei rozdziatu przedstawiono autorski program ochrony zasobow genowych
jarzgbu brekinii w Polsce opracowany na podstawie uzyskanych wynikow badan. W mojej opinii
ta cze$é pracy powinna zostaé ujeta jako odrebny rozdzial poniewaz stanowi istotny i bardzo
wartosciowy aplikacyjny element pracy. Do tej pory pojawialy si¢ pewne propozycje ochrony
zasobow genowych brekinii, ale byly one w pewnym stopniu intuicyjne ze wzgledu na brak
wystarczajgcej wiedzy na temat zmiennoSci genetycznej gatunku i jego  strategii
reprodukcyjnych. Praca Pana mgr. inz. Czestawa Koziola wypelnia moim zdaniem wystepujaca
w tym zakresie luke.

Tre$é pracy konczy rozdzial piaty zawierajacy podsumowanie i wnioski wynikajgce
z przeprowadzonych badan. Autor w syntetyczny sposob zestawil osiggnigte cele badawcze
i wyniki weryfikacji sformutowanych we wstepie pracy hipotez badawczych..

Na koniec trzeba podkresli¢, ze recenzowana rozprawa doktorska zostata bardzo starannie
przygotowana pod wzgledem edytorskim i napisana poprawnym jezykiem. Calg prace

przeczytalem z prawdziwym zainteresowaniem i satysfakcja.

Podsumowanie

Recenzowana rozprawa doktorska reprezentuje bardzo wysoki poziom naukowy, na
ktory sklada sie interesujacy i trudny problem badawczy. obszerny material i zaawansowane
metody badawcze, jako$¢ uzyskanych rezultatow oraz ich interpretacja odniesiona do literatury

przedmiotu.



Przedstawione w pracy wyniki w znaczacy sposob poszerzaja wiedz¢ na temat
zmienno$ci genetycznej jarzebu brekinii w Polsce. Niektore spostrzezenia i konkluzje majg
charakter uniwersalny i wnosza nowe wartosci do genetyki populacyjnej rzadkich gatunkow
drzew lesnych. Za niezwykle cenne uwazam opracowanie programu ochrony zasobow
genowych jarzebu brekinii w Polsce — obejmujgcego tez propozycj¢ regionalizacji nasiennej, na
ktory od lat czekajg Lasy Panstwowe. Jestem przekonany, ze wyniki pracy zostang
opublikowane w renomowanych czasopismach naukowych i spotkajg si¢ z duzym
zainteresowaniem czytelnikow a w szczegdlnosci badaczy tego rzadkiego gatunku europejskich
lasow.

Podsumowujac, stwierdzam, ze rozprawa doktorska Pana mgr inz. Czestawa Koziota pt.
~Zmiennos¢ genetyczna Jarzebu brekinii (Sorbus torminalis [L.] Crantz) w Polsce jako
podstawa ochrony zasobow genowych gatunku™ jest oryginalnym rozwiazaniem postawionego
problemu naukowego, wnosi nowe elementy do nauki i catkowicie spelnia wymogi okreslone
w . Ustawie o‘ stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie
sztuki” (DZ.U; z 2003 r. nr 65 poz. 595, z pozniejszymi zmianami). Na tej podstawie wnioskuj¢
o przyjecie pracy jako rozprawy doktorskiej i dopuszczeni Autora do nastgpnych etapow
przewodu doktorskiego. Ze wzgledu na podkreslony w recenzji bardzo wysoki merytoryczny

poziom pracy proponuj¢ rozwazy¢ jej wyroznienie.
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