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Recenzja pracy doktorskiej mgr inz. Kingi Zareby-Marchewki pt.: ,,Analiza struktury
genom6w bakterii z rodzaju Chlamydia” — wykonanej pod kierunkiem naukowym
prof. dr hab. Krzysztofa Niemczuka oraz dr Malgorzaty Mazur w Zakladzie Chordéb Bydta
i Owiec Panistwowego Instytutu Weterynaryjnego — Panstwowego Instytutu Badawczego
w Putawach.

Recenzj¢ wykonano przyjmujac zlecenie, ktérym jest pismo Komisji Doktorskiej Rady Naukowej
Panstwowego Instytutu Weterynaryjnego-Pafistwowego Instytutu Badawczego w Putawach z dnia
6.10.2023 roku sygnowane numerem BRN-4200/14/23 zgodne z uchwata Rady Naukowej ww.
Instytutu z dnia 17.12.2018.

Dokonujacy si¢ w ostatnich latach szybki rozwdj technik biologii molekularnej, w tym
zastosowania  sekwencjonowania nowej  generacji  (NGS)  zwanego inaczej
sekwencjonowaniem przepustowym (HTS), doprowadzito do wzrostu liczby badan nad
Chlamydia spp. Ich efektem sa m.in. raporty o nowych taksonach u ptakow, zar6wno u
gatunkéw hodowlanych, jak i wolnozyjacych oraz gadéow. Wytyczne Podkomitetu ds.
Taksonomii Chlamydiae Migdzynarodowego Komitetu Systematyki Prokariontow (ICSP)
podkreslaja brak mozliwo$ci wprowadzenia do taksonomii nowego gatunku, chociazby bez
wyizolowania szczepu i okreslenia jego cech fenotypowych, co powoduje, Ze niektore
szczepy reprezentujgce nowe gatunki z rodzaju Chlamydia maja status Candidatus.
Klasyfikacja nowych szczepéw jest mozliwa na podstawie analizy sekwencji wybranych
genéw. Tak wigc z kazdym rokiem rosnie liczba taksonow bakteryjnych opisywanych
wylacznie na podstawie sekwencji genomu. Nie spelnia to obecnie obowiazujgcych
standardéw ICSP o ustanowieniu nowych gatunkéw, gdy nie zostaly one wyizolowane w
warunkach laboratoryjnych, mogac stuzy¢, jako material odniesienia. Od kilku lat toczy si¢
wiec dyskusja nad opracowaniem alternatywnego kodu nomenkluaturowego prokariontow
trudnych w hodowli, takich jak np. Chlamydie.

W przedstawiong problematyke wpisuje si¢ praca doktorska mgr inz. Kingi Zar¢by-
Marchewki pt.: ,,Analiza struktury genomoéw bakterii z rodzaju Chlamydia” — wykonana pod
kierunkiem naukowym prof. dr hab. Krzysztofa Niemczuka oraz dr Maigorzaty Mazur w



Zakladzie Choréb Bydlta i Owiec Pafistwowego Instytutu Weterynaryjnego — Pafstwowego
Instytutu Badawczego w Putawach.

Praca stanowi 91 stronicowe opracowanie wynikéw badan. Opracowanie zostato
przygotowane wedtug klasycznego sposobu opisu badan, obejmujacego liczacy jedng strong
spis tresci, jednostronicowy wykaz publikacji stanowigcych rozprawe doktorskg wraz z ich
punktacjg wg. Ministerstwa Edukacji i Nauki i wspbtczynnikami wptywu (IF) wg. Journal
Citation Reports, wykaz stosowanych skrétow (2 str.), wstep (31 str.), cel, zakres i
uzasadnienie badan (1 str.), opis wykorzystanych materialéw i zastosowanych metod
badawczych (10 str.), podsumowanie opisanych wynikéw badan (3 str.), wnioski (1 str.),
streszczenie w jezyku polskim i angielskim (5 str.), pi$miennictwo (30 str.) oraz publikacje
stanowiace rozprawe doktorska (81 str.). Rozdziaty ,,Wstgp” oraz ,Material i metody”
dodatkowo zostaty podzielone na logiczne podrozdziaty umozliwiajace szybkie odnalezienie
opisywanych w pracy zagadnien.

W rozdziale ,,Wstep” zostata przedstawiona charakterystyka i systematyka bakterii z
rodzaju Chlamydia, cykl rozwojowy, fakty na temat organizacji genomu oraz informacje o
wystepowaniu i patogenezie zakazen Chlamydia spp. u ludzi i zwierzat.

W $wietle przytoczonego we wstepie obszernego przegladu pismiennictwa
doktorantka wskazuje, ze celem podjgtych przez nig badan bylo zastosowanie
sekwencjonowania nowej generacji i analizy poréwnawcze] sekwencji genomowych:

- do potwierdzenie wystgpowania atypowych szczepow nalezacych do rodziny
Chlamydiaceae u ptakéw wolnozyjacych w Polsce, wykazujacych cechy posrednie pomigdzy
C. psittaci a C. abortus i okreslenie ich pozycji taksonomicznej,

- a takze wobec wykluczenia hipotezy o dominacji u ptakéw hodowlanych gatunku C.
psittaci na korzy$¢ C. gallinacea i ograniczonej liczby opisanych genoméw tej ostatniej,
uzupelnienie baz danych o strukture genoméw szczepow C. gallinacea izolowanych w
Polsce.

Realizacja badan obejmowata szes¢ szczegotowo opisanych zadan, ktére mozna uznaé
za konsekwentne, ambitne, a temat badawczy za bardzo istotny.

W rozdziale ,,Material i metody” znajduje si¢ charakterystyka probek wykorzystanych
do badan ze wskazaniem rodzaju probki, gatunku, od ktérego byta izolowana oraz roku i
regionu kraju, opis metod izolacji i namnazania szczepéw Chlamydia spp., opis metod
ekstrakcji DNA, spos6b ilociowej i jakosciowej oceny materialu genetycznego, opis metody
wysokoprzepustowego sekwencjonowania oraz sposob wstepnej odrébki danych wraz ze

wskazaniem dostepu do sekwencji genomowych i surowych danych uzyskanych w badaniach.



Opis metod badaf molekularnych i metod statystycznego opracowania wynikow wskazujg na
bardzo dobre opanowanie umiejgtnosci ,,warsztatowych” doktorantki, tak niezbednych w
realizacji tego typu badan.

W rozdziale ,,Podsumowanie uzyskanych wynikow badan” znajdujemy zwarty opis 1
podsumowanie efektow badan ze wskazaniem publikacji oryginalnych, do ktorych
doktorantka odsyla, jako zrédta szczegotowego opisu wynikéw badan i dyskusji. W ,,Pracy
I1.1 i I1.2” przedstawiono po raz pierwszy sekwencje genomowe trzech szczepow avian C.
abortus reprezentujacych genotypy G1, G2 i 1V, wyizolowanych z probek uzyskanych od
ptakéw wolno zyjacych tj. cyraneczki zwyczajnej, kaczki krzyzowki oraz sroki zwyczajnej.
W pracy ,,I1.3” zaprezentowano petne sekwencje genomowe wczesniej wskazanych szczepow
oraz wyniki badan poréwnawczych, ktoérych celem byto ustalenie ich ostatecznej pozycji
filogenetycznej. Dowiedziono, ze szczepy avian C. abortus powinny by¢ wiaczone do C.
abortus izolowanych od ssakéw, tym samym wskazujac, ze obecnie funkcjonujaca definicja
taksonomiczna jest nieaktualna. W pracy ,I1.4” opisano wyniki analizy poréwnawczej
sekwencji genomowych jedenastu nowych terenowych szczepow C. gallinacea pochodzacych
z r6znych regionéw Polski. Potwierdzono, ze szczepy C. gallinacea sa blisko spokrewnione,
wykazujgc ponad 99% podobienstwo nukleotydowe, sugerujgce konserwatywng strukture ich
genomu. Dowiedziono jednak, ze niektére loci tj. geny ompA i geny kodujace biatka
metabolizmu podstawowego wykazuja duze zréznicowanie genetyczne. Na tej podstawie
stwierdzono, ze ich zréznicowanie jest wystarczajgce, aby umozliwi¢ genotypowanie 1
monitoring epidemiologiczny. W badaniach potwierdzono, ze polskie szczepy C. gallinacea
posiadajg geny zaangazowane W patogenezg zakazen. Ich realny udzial w procesie
patogenezy, udziat w ocenie patogennego potencjatu C. gallinacea i znaczenie dla przemystu
drobiarskiego oraz zdrowia publicznego wymaga dalszych badan wykraczajacych poza
genomike poréwnawcza. Calo$¢ rozdziatu prezentuje konsekwentnie realizowany
,scenariusz” analiz zmierzajacych do ustalenia odpowiedzi na pytania wynikajace z celu
badan.

Opisane efekty badan doktorantka podsumowata formutujgc dziewigé logicznych 1
czytelnych wnioskéw wynikajacych z konsekwentnie realizowanych zadan badawczych i
uzyskanych wynikow.

Opracowanie koncza zwarte streszczenia pracy w jezyku polskim i angielskim oraz
kserokopie publikacji stanowiacych rozprawe doktorska.

Wystepujac w roli recenzenta chciatbym uzyska¢ informacje odnosnie do okolicznosci

pozyskania prébek materialu biologicznego od ptakéw wolno zyjacych tj. czy byly to ptaki,



ktore staly si¢ przedmiotem badan wynikajacych z masowej ich upadkowosci w srodowisku,
jakiego$ programu ochrony ich zdrowia, czy tez pochodzity z obszaru stanowigcego
rezerwaty dla ptactwa i innych gatunkow zwierzat (np. ogrodéw zoologicznych).

Przedstawione opracowanie wykonanych badaf oceniam bardzo wysoko, a kierujac
si¢ jego niezaprzeczalng wartoscig merytoryczng i aplikacyjng wnioskuj¢ na wilasciwym
etapie przewodu doktorskiego o wyréznienie pracy stosowng nagroda.

Podsumowujac ocene¢ pracy doktorskiej, doceniajac zakres, pracochtonno$¢ i
wnikliwo$¢ badan, stopien trudno$ci nakreslonych celéw badafi, a takze wklad pracy w
przygotowanie opracowania stwierdzam, ze rozprawa doktorska mgr inz. Kingi Zareby-
Marchewki pt.: ,,Analiza struktury genoméw bakterii z rodzaju Chlamydia” wykonana pod
kierunkiem naukowym prof. dr hab. Krzysztofa Niemczuka oraz dr Matgorzaty Mazur w
Zakltadzie Chorob Bydla i Owiec Panstwowego Instytutu Weterynaryjnego — Pafistwowego
Instytutu Badawczego w Pulawach spetnia warunki okreslone w ustawie o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.U. Nr 65 poz.
595 7 14 marca 2003 roku, ze zmianami w Dz.U. z 2005 roku) oraz § 6 Rozporzadzenia
Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia 22 wrzesnia 2011 roku w sprawie
szczegbtowego trybu i warunkoéw przeprowadzania czynno$ci w przewodach doktorskich, w
postepowaniu habilitacyjnym oraz w postgpowaniu o nadanie tytutu profesora (Dz.U. Nr 204,
poz. 1200).

W zwiazku z powyzszym przedktadam Komisji Doktorskiej Rady Naukowej
Panstwowego Instytutu Weterynaryjnego-Panstwowego Instytutu Badawczego w Putawach

whniosek o dopuszczenie mgr inz. Kingi Zargby-Marchewki do dalszych etapéw przewodu

doktorskiego.
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