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1. Zasadnos¢ wyboru tematyki rozprawy doktorskiej

Od czasow ostatniego zlodowacenia az do drugiej potowy XX wieku na Ziemi panowaty
stosunkowo stabilne warunki klimatyczne. Doprowadzito to nie tylko do uksztattowania sie
wspotczesnych ekosystemow, ale takze pozwolito na rozwiniecie cywilizacji ludzkiej na
niewyobrazalng wczesniej skale. Paradoksalnie rozwoj cywilizacyjny cztowieka stat sie
zagrozeniem dla wielu organizmow zywych, nie tylko z powodu ekspansji przestrzennej
Homo sapiens i niszczenia czy przeksztatcania siedlisk. Skutkiem coraz silniejszej
antropopresji jest przede wszystkim wyrazna zmiana klimatu. O ile w raporcie
Intergovernmental Panel on Climate Change (IPCC) z 2007 roku wskazywano na wysokie
prawdopodobienstwo wptywu cztowieka na ocieplenie klimatu, to liczne dowody
zaprezentowane w raporcie IPCC opublikowanym 10 lat pdzniej dowodzg niezbicie, ze to
cztowiek jest odpowiedzialny za obserwowane zmiany klimatyczne (IPCC. Technical
Summary. In: Climate Change 2021 — The Physical Science Basis: Working Group |
Contribution to the Sixth Assessment Report of the Intergovernmental Panel on Climate
Change. Cambridge University Press; 2023: 35-144).

Zachodzgca zmiana klimatu jest jednym z najpowainiejszych wyzwan
srodowiskowych wspoétczesnego swiata, tym bardziej, ze prognozy sg niepokojace.
Modelowanie sugeruje bowiem nasilanie sie niekorzystnych procesow i zjawisk w kolejnych
dekadach, co bedzie prowadzito do istotnych przeksztatcen ekosystemow na catym swiecie.
Jednga z najwazniejszych konsekwencji tych zmian jest ich wptyw na rozmieszczenie oraz
funkcjonowanie populacji roslin. Modele klimatyczne przewidujg przesuniecia zasiegow



wielu gatunkow, czesto w kierunku wyzszych szerokosci geograficznych lub wiekszych
wysokosci nad poziomem morza. Jednak nie wszystkie rosliny sg w stanie dostosowac sie do
zmieniajgcych sie warunkdéw, co moze prowadzi¢ do spadku liczebnosci populacji, aw
skrajnych przypadkach nawet do ich lokalnego zaniku. W zwigzku z tym istnieje koniecznos¢
dokonania oceny zasobow genetycznych gatunkéw zagrozonych lub narazonych na
niekorzystne zmiany srodowiska oraz opisanie ich potencjatu adaptacyjnego w celu
wskazania, ktére populacje moga by¢ zrodtem materiatu rozmnozeniowego niezbednego do
przetrwania gatunku w dobie zachodzacych zmian klimatycznych.

Analizowany przez Doktorantke mgr inz. Martyne Lasek materiat, obejmujgcy 27
wytaczonych drzewostanéw nasiennych reprezentujgcych 24 regiony nasienne sosny
zwyczajnej (Pinus sylvestris) w Polsce, stanowi solidng podstawe do oceny, czy na obszarze
naszego kraju istniejg populacje tego gatunku zdolne przetrwac i rozmnazac sie w warunkach
postepujgcych zmian klimatu. Podjeta przez Doktorantke tematyka jest niezwykle istotna i
w petni uzasadniona, gdyz sosna zwyczajna nalezy do najwazniejszych gatunkow
lasotwaérczych w Polsce oraz w calej Eurazji, a jej ewentualne ustepowanie mogtoby
prowadzi¢ do istotnych przeksztatcen ekosystemow lesnych strefy umiarkowanej. W tym
kontekscie analiza zmiennosci genetycznej w obrebie i miedzy polskimi proweniencjami
sosny oraz proba powigzania jej z warunkami klimatycznymi i siedliskowymi stanowig
istotny wkitad poznawczy do wspdéiczesnej wiedzy, pozwalajac lepiej zrozumieé
przestrzenne zréZnicowanie genetyczne sosny zwyczajnej oraz mechanizmy jej adaptacji
do zmieniajgcych sie warunkdw Srodowiska. Uzyskane przez mgr inz. Martyne Lasek
wyniki majg rowniez bezposrednie znaczenie aplikacyjne dla praktykow zajmujgcych sie
hodowlg drzew i ochrong lasu w obliczu zachodzgcych zmian srodowiskowych.

2. Struktura rozprawy doktorskiej i jej ocena formalna
Przedtozong do recenzji rozprawe stanowig trzy prace:

a) Lasek M., Zaborowska J., tabiszak B., Chmura D.J., Wachowiak W. (2024). Genomic Data
Support the Revision of Provenance Regions Delimitation for Scots Pine. Evolutionary
Applications, 17: €70038. DOI:10.1111/eva.70038

b) Lasek M., tabiszak B., Wachowiak W. 2026. Admixture-Driven Genetic Diversity in Polish
Scots Pine Seed Stands: A Blueprint for Climate-Resilient Forestry. Forest Ecology and
Management - po recenzjach.

c) Lasek M., Walas t., Chmura D.J., Wachowiak W. Balancing Genetic Integrity and Adaptive
Potential under Climate Change: The Scots Pine Case. Forest Ecology and Management -
w trakcie recenzji.

Dwie pierwsze z powyzszych prac, w chwili przygotowywania recenzji, byty juz
opublikowane. Trzeci manuskrypt, zgodnie z deklaracjg Doktorantki, pozostawat w
recenzjach. Oba czasopisma, do ktorych zostaty wystane prace, ciesza sie Swiatowga renoma,
co potwierdza ich przynaleznos¢ do kwartyla Q1. Przyjecie prac do druku w takich
czasopismach swiadczy o tym, ze zawierajq ciekawe i dobrze opracowane wyniki, dyskusja



jest na wysokim poziomie merytorycznym, a wnioski ptyngce z badar majg znaczacy wptyw
na rozwoj nauki.

Oprocz czesci zawierajacej teksty trzech w. w. publikacji, w rozprawie doktorskiej znajduja
sie takie:

- streszczenie w jezyku polskim i angielskim,

- rozdziat ,Wprowadzenie”, w ktérym Doktorantka nakreslita historie glacjalna i postglacjalng
sosny zwyczajnej oraz wyjasnita przyczyny swojego zainteresowania podjetym tematem
badawczym,

- rozdziat ,,Cel i hipotezy”,

- rozdziat ,Materiaty”, w ktéorym Doktorantka podsumowauje liczbe analizowanych osobnikéw
i populacji, rodzaje i liczbe wykorzystanych markeréow genetycznych oraz wspomina, ze w
trzeciej publikacji zostata przeprowadzona analiza danych klimatycznych i siedliskowych z
danymi biometrycznymi w celu okreslenia potencjatu adaptacyjnego polskich populacji sosny
zwyczajnej,

- rozdziat , Wyniki” to krotkie nakreslenie najwazniejszych osiagniec z przeprowadzonych
badan, z jednoczesnym odniesieniem sie do postawionych hipotez,

- rozdziat ,,Podsumowanie i wnioski”,

- rozdziaty ,Bibliografia” i ,Zatgczniki”. W ostatnim wymienionym tu rozdziale sg
oswiadczenia wspoétautorow na temat ich wktadu w powstanie kolejnych publikacji.

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska jest kompletna, a jej struktura
prawidtowa pod wzgledem formalnym. Mam jedng uwage porzadkowa do spisu tresci.
Mianowicie w spisie tresci nie ma rozdziatow konicowych, ale najwazniejszych, czyli
zawierajacych publikacje sktadajgce sie na rozprawe.

We wszystkich publikacjach stanowigcych rozprawe doktorska, ktore sg
wieloautorskie, mgr inz. Martyna Lasek jest pierwszym autorem. Wszystkie publikacje
powstaty w ramach wspétpracy z promotorem rozprawy prof. dr. hab. Witoldem
Wachowiakiem oraz specjalistami z Instytutu Dendrologii PAN w Koérniku, Uniwersytetu
Adama Mickiewicza w Poznaniu oraz Uniwersytetu Jagielloriskiego. Z przedtozonych
oswiadczen wynika, ze Doktorantka brata aktywny udziat w kazdym etapie powstania prac,
poczgwszy od opracowania koncepcji i metodyki badan, poprzez analizy laboratoryjne,
analize wynikow, a skonczywszy na przygotowaniu manuskryptéw oraz ich poprawie zgodnie
z sugestiami recenzentow. Z powyiszego wynika, ze Pani Martyna Lasek byta w petni
zaangazowana w prowadzone badania, a jej udziat w przygotowaniu koncepcji, pracach
laboratoryjnych, opracowaniu wynikéw i ich analizie statystycznej oraz w powstawaniu
publikacji wskazuje na nabycie umiejetnosci niezbednych do samodzielnej pracy naukowej
w przysziosci.

3. Ocena merytoryczna rozprawy doktorskiej

Swoja rozprawe doktorska mgr inz. Martyne Lasek oparta na trzech hipotezach badawczych,
okreslonych jako: hipoteza zmiennosci ekotypowej (H1), hipoteza admiksji populacji (H2)



oraz hipoteza $rodowiskowej zmiennosci genetycznej (H3). Do sformutowania pierwszej i
trzeciej hipotezy nie mam zastrzezen, natomiast wydaje mi sie, ze wynik testowania hipotezy
drugiej byt raczej do przewidzenia. To, ze polskie populacje sosny zwyczajnej powstaty w
wyniku mieszania sie linii filogenetycznych wynikato, bowiem, z wczesniejszych badan.
Przytocze tu chociazby prace prof. Witolda Wachowiaka i wspotpracownikow z czasopisma
Forest Ecology and Management, opublikowang w 2024 r. (vol. 568, 122127), czy publikacje
dr Anny Hebdy i wspétpracownikéw z czasopisma Silva Fennica z 2017 r. (vol. 51 no. 2 article
id 1721). W obu tych publikacjach wszystkie populacje sosny zlokalizowane na wyzynach i
nizinach Polski byty polimorficzne pod wzgledem mitochondrialnego DNA. Faktem jest, ze
niektore populacje gorskie wykazywaty tylko jeden haplotyp mtDNA, aczkolwiek w populacji
Tarnawa zalezato to prawdopodobnie od liczby analizowanych osobnikéw (Wachowiak i in.
2023, Journal of Systematics and Evolution 61: 315-327). W zwigzku z powyzszym wydaje mi
sie, ze hipoteza druga mogta mie¢ brzmienie mniej oczywiste, np. poziom admiksji linii
filogenetycznych sosny nie jest rownomierny na terenie Polski.

Wszystkie hipotezy badawcze wymagaty przeprowadzenia analiz markerow
molekularnych. Ocene zasobdow genetycznych i zréznicowania genetycznego 27 wytgczonych
drzewostanow nasiennych reprezentujacych wszystkie regiony nasienne w Polsce, w
odniesieniu do populacji z polskich gor oraz populacji europejskich, Doktorantka
przeprowadzita w oparciu o loci jadrowego mikrosatelitarnego DNA (nSSR) oraz o loci SNP.
Markery mikrosatelitarne byty analizowane w pierwszej pracy, natomiast loci SNP postuzyty
do analizy zmiennosci genetycznej we wszystkich publikacjach sktadajacych sie na rozprawe.
Dodatkowo, do okreslenia pochodzenia badanych populacji Doktorantka wykorzystata
markery mtDNA. W tym miejscu prosze o wyjasnienie dwoch kwestii. Po pierwsze, ile
markerow nSSR i mtDNA byto analizowanych, bo w réznych rozdziatach publikacji
sktadajgcych sie na rozprawe figuruja rézne liczby. Po drugie, czy identyczne liczby loci SNP
(37957) otrzymane po filtrowaniu jakosciowym w publikacji pierwszej i drugiej, ktére to
prace bazuja na réznych liczbach badanych osobnikdw, sg efektem zastosowanej metodyki?
Jesli tak, to czy w ten sposob nie zostata utracona czes$¢ zmiennosci?

W oparciu o markery molekularne Doktorantka wraz z zespotem badawczym
stwierdzita, ze poziom zmiennosci genetycznej w wytypowanych drzewostanach nasiennych
jest umiarkowany. Wskazujg na to przecietne wartosci takich parametrow jak: bogactwo
alleliczne (Ar = 7.118), heterozygotycznosci obserwowanej (Ho = 0.540) i oczekiwanej (He =
0.548) loci nSSR. Wahania wartosci tych parametréw pomiedzy 27 lokalizacjami, z ktérych
zostaty pobrane igty sosny do badan, jest zaskakujgco wyréwnana. To samo dotyczy
parametréw zmiennosci loci SNP: $redniej liczby réznic nukleotydowych (K = 10,152), Ho
(0,327) i He (0,327). Oba systemy markerow wykazaty takze niskie (nSSR) lub bardzo niskie, a
nawet ujemne (SNP) wartosci wspoétczynnika inbredu. Oznacza to, ze w drzewostanach
zdecydowanie dominujg osobniki niespokrewnione. Cennym wnioskiem ptynacym z badan
jest m.in. ten, ze wyniki uzyskane z analizy nSSR sg zgodne z tymi dla loci SNP, co gwarantuje
efektywnosc loci nSSR w badaniach sosny zwyczajnej.

Kazdy z analizowanych wytgczonych drzewostanéw nasiennych charakteryzowat sie
wystepowaniem kilku haplotypéw mtDNA. Ponadto dwa najczestsze haplotypy H1 i H2



wystepowaly w kazdej z 27 lokalizacji. Jako ze haplotypy te réznig sie siedmioma mutacjami,
oznacza to, ze powstaty najprawdopodobniej na dtugo przed ostatnim zlodowaceniem. Jesli
dobrze interpretuje malutkie kropki na drzewie haplotypow (Fig. 1a w publikacji pierwszej),
ktore zazwyczaj odpowiadajg mutacjom brakujagcym w zestawie danych, to wigkszosc¢
haplotypéw pochodnych od H1 i H2 mogta sie pojawi¢ przed maksimum ostatniego
zlodowacenia. Wraz z wycofywaniem sie lodowca plejstocenskiego nastgpita ekspansja sosen
izolowanych w refugiach korytarzami zlokalizowanymi w Europie Srodkowej i Europie
Wschodniej i doszto do wymieszania linii filogenetycznych na terenie m.in. Polski.

Wymieszanie sie fal migracji pochodzgcych z réznych izolatéw glacjalnych
doprowadzito do braku struktury genetycznej, co wykazaty liczne analizy wykorzystujace trzy
systemy markeréw molekularnych. Na obszarze Polski stwierdzono bardzo niskie wartosci
zroznicowania genetycznego pomiedzy lokalizacjami oraz brak korelacji pomiedzy matryca
dystansu genetycznego i dystansu geograficznego roznych drzewostandw (test Mantela dla
loci SNP; r? =-0,161, p = 927). Ten ostatni wynik bedacy efektem braku barier do przeptywu
gendw oznacza, ze sgsiednie populacje nie s3 do siebie bardziej podobne genetycznie niz
populacje pozostajgce w dalszej odlegtosci. Analiza loci nSSR i SNP przeprowadzona w
programie STRUCTURE takze wykazata brak jakiegokolwiek grupowania sie 27 wytaczonych
drzewostanéw nasiennych. Jedynymi nieco odrézniajgcymi sie pod wzgledem genetycznym
drzewostanami sg te z lokalizacji Miedzylesie (Sudety) i Wichrowo (p6tnocna Polska). Analizy
gtéwnych sktadowych (PCA) przeprowadzona w oparciu o 99 loci SNP typu outlier, czyli
pozostajgcych pod wptywem doboru naturalnego, wykazata co prawda podziat na trzy grupy
genetyczne, jednak kazda z nich zawierata osobniki pochodzace z najrézniejszych populacji i
regiondw proweniencji. Jest to kolejny dowdd na brak zréznicowania genetycznego réznych
drzewostandw nasiennych. Prosze o odpowiedz na nastepujace pytanie: czy na rycinach
obrazujgcych wyniki PCA dla loci SNP (S9 z pierwszej publikacji, a zwtaszcza S9 c), tzw.
drzewa plus grupujg sie razem z innymi, czy moze lokalizuja sie odrebnie?

Analiza przeprowadzona w programie SAMOVA w oparciu o mtDNA wykazata trzy
grupy genetyczne. Jedng grupe tworzy 25 drzewostandw, a kolejne dwie odrebne to
populacje Miedzylesie i Kobior z potudniowej Polski. Jesli w programie SAMOVA (Dupanloup
i in. 2002; Molecular Ecology 11: 2571-2581) pojawia sie wynik wskazujacy, ze jedna lub
wiecej populacji tworzg oddzielne klastry, to swiadczy to o braku struktury genetycznej na
badanym obszarze (Magri i in. 2006; New Phytologist 171: 199-221). Z powyzszego wynika,
ze analizy mtDNA takze potwierdzajg jednorodnos¢ genetyczng drzewostandw nasiennych
sosny. Bardzo prosze o wyjasnienie co przedstawia rycina S4 z pierwszej publikacji. Podpis do
ryciny gtosi, ze pokazuje ona grupowanie K = 3, jednak na osi odcietych sg liczby od 2 do 12.
Czy na osi rzednych sg wartosci zréznicowania genetycznego?

Wyniki uzyskane w pierwszej publikacji tworzacej rozprawe doktorska pozwolity mgr
inz. Martynie Lasek odrzuci¢ hipoteze pierwszg, ktora glosita, ze zmiennos¢ ekotypowa
fenotypow sosny idzie w parze ze zmiennoscig genetyczna. Otwiera to droge do ponownego
rozwazenia podziatu terytorium Polski na proweniencje nasienne, ktéry to podziat dopuszcza
wykorzystanie materiatu rozmnozeniowego pochodzgcego wytacznie z okreslonego obszaru.



W drugiej z prac sktadajacych sie na rozprawe doktorska Pani Martyny Lasek
wykazano, ze admiksja matczynych linii filogenetycznych przedstawia skomplikowany obraz
genetyczny polskich stanowisk nasiennych sosny zwyczajnej. Z jednej strony analiza TreeMix
sugeruje wywodzenie sie tych stanowisk z linii pétnocno-zachodniej i zachodniej, z drugiej
zas wydaje sie prawdopodobne, ze udziat w mozaice genetycznej na obszarze Polski maja tez
linie potudniowoeuropejska oraz wschodnioeuropejska. Ta niezwykta mieszanka
doprowadzita do tego, ze 56 rejestrowanych stanowisk nasiennych cechujg wyraZnie wyisze
wartosci wszystkich parametréw opisujacych zmiennos¢ markeréw mtDNA, tj. liczba
haplotypdw, liczba efektywnych haplotypow, réznorodnos¢ oraz bogactwo haplotypow
mtDNA, w odréznieniu od stanowisk z Europy Zachodniej, Potudniowej i Pétnocnej, a takze z
obszaru polskich gor. Sugeruje to, ze stanowiska z obszaréw nizinnych i wyzynnych naszego
kraju moga odznaczac sie najwyzszym potencjatem ewolucyjnym tego gatunku w zasiegu
europejskim, co dobrze rokuje jesli chodzi o adaptacje sosny zwyczajnej do zmieniajgcego sie
klimatu. Natomiast niektére polskie gorskie stanowiska nasienne zawierajg haplotypy
spotykane wytgcznie w innych czeéciach kontynentu. Utrwalenie haplotypu H1 w Pieniriskim
Parku Narodowym oraz wspoétdzielenie jednego haplotypu przez tatrzarnska populacje
Wielkie Koryciska z populacjami szwajcarska i francuska dowodzi unikalnego charakteru
stanowisk sosny zwyczajnej z polskich obszaréw gorskich oraz ich wyraznej izolacji
geograficznej. Ten drugi fakt moze by¢ przyczyng niezaleznego od pozostatej czesci kraju
réznicowania sie stanowisk gérskich, ktére w efekcie w swych pulach genowych zawierajg
allele rzadkie oraz takie, ktére sg zwigzane z lokalnymi adaptacjami. Efektem szeregu analiz
przeprowadzonych w oparciu o markery mtDNA i SNP w pierwszej i drugiej publikacji byt
fakt, ze Doktorantka nie miata podstaw do odrzucenia hipotezy drugiej, ktora gtosita, ze
polskie drzewostany sosny powstaty na skutek mieszania sie linii filogenetycznych.

Trzecia z publikacji wchodzgcych do rozprawy doktorskiej mgr inz. Martyny Lasek ma
nieco inny charakter. Wigczone sg tu, co prawda, analizy markeréw SNP, ale zmiennos¢
genetyczna jest korelowana z parametrami biometrycznymi sosen (wysokos¢ drzew, obwéd
na wysokosci piersnicy), warunkami siedliskowymi i danymi klimatycznymi. Celem tej pracy
byto sprawdzenie z czego wynika zréznicowanie fenotypowe drzew z réznych proweniencji
Polski oraz jakie sg rokowania dla sosny w odniesieniu do zmian klimatycznych. Doktorantka
wykazata, ze drzewa dominujgce w poszczegolnych lokalizacjach réznig sie istotnie pod
wzgledem wysokosci i srednicy pnia, przy czym najwyisze wartosci obu parametrow
wystapity w populacji Hajnowka. Najwiekszg produktywnoscia siedliska wyrazong jako suma
powierzchni przekroju poprzecznego drzew charakteryzowaty sie stanowiska o najwiekszej
dostepnosdci wody. PCA przeprowadzona w oparciu o parametry klimatyczne i siedliskowe
wykazata, ze populacje tworzg dwie naktadajgce sie czesciowo grupy. Pierwsza grupa
obejmowata stanowiska pozostajgce pod mniejszym wptywem klimatu kontynentalnego i
WyZsza roczng temperaturg. Do tej grupy przynalezg populacje z zachodniej i potudniowo-
zachodniej Polski. Wszystkie pozostate drzewostany utworzyty drugg grupe. Taki podziat
wyraznie sugeruje, ze warunki klimatyczne nie sg w stanie wyjasni¢ obserwowane;j
zmiennosci fenotypowej sosen. Jednakze wyrazne roznice pomiedzy wartosciami
parametrow klimatycznych w proweniencjach moze wskazywac, ze materiat rozmnozeniowy
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pochodzacych z réznych regionéw Polski moze miec rézng zdolnosc adaptacyjng. Ze wzorem
zmiennosci fenotypowej sosen nie korespondowata takze zmiennos¢ genetyczna wyrazona
miarg Fst pomiedzy parami populacji, ktéra byta najnizsza miedzy populacjami z Polski
Wschodniej i rosta w kierunku zachodnim, co pozwolito odrzucic¢ hipoteze trzecig dotyczaca
srodowiskowej zmiennosci genetycznej.

W sSwietle przeprowadzonych analiz nie mozna stwierdzi¢, ze zmiennos¢ fenotypowa
sosny w roznych proweniencjach wynika z lokalnych adaptacji, bo do tego sa konieczne
badania loci pozostajgcych pod wptywem selekcji oraz testowanie potomstwa. Modelowanie
zmian klimatycznych, ktéorym mogg podlegac stanowiska sosny pokazato, ze srednia roczna
temperatura w populacjach moze wzrosnaé¢ o ponad 1° C wg scenariusza MPI-SSP126
(zerowa emisja netto CO: okoto roku 2075) lub ponad 3° C wg scenariusza MPI-SSP370
(emisja CO; utrzyma sie na statym poziomie do roku 2050, potem zmaleje). Jednoczeénie oba
modele przewidujg wzrost ilosci opadow. Trzeba jednak pamietac, ze prognozowane sg tzw.
opady zlewne, ktére szybko ustajg i w efekcie nie zapewniajg tak waznego dla roslin
nawodnienia gleby w diuzszym okresie czasu. Przeprowadzona przez Doktorantke analiza
obecnych warunkéw klimatycznych polskich drzewostandw sosny pokazuje, ze cechuje je
stosunkowo wysoka $rednia roczna temperatura oraz najnizsze Srednie roczne wartosci
opadow, zarowno w odniesieniu do sredniej dla gatunku, jak i dla populacji z Europy
Centralnej. Wydaje sie prawdopodobne, ze potencjat adaptacyjny polskich stanowisk
nasiennych sosny pozwoli im dostosowac sie do zmian klimatycznych. Prosze Panig Martyne
Lasek o udzielenie odpowiedzi na dwa ostatnie pytania. Czy brata Pani pod uwage rowniez
scenariusz klimatyczny zaktadajacy potrojenie emisji CO; przed rokiem 2027 (IPCC, 2021), o
ktérym pojawia sie wzmianka w rozdziale 2.2 Climatic Data and Environmental Variables w
trzeciej publikacji? Jaki jest czas reakcji sosny na susze i w jaki sposob ta reakcja sie objawia?

Whniosek koricowy

Przediozona do oceny rozprawa doktorska mgr inz. Martyny Lasek stanowi
oryginalne rozwigzanie problemu badawczego jakim jest ocena zasobéw genetycznych i
mozliwosci adaptacyjnych polskich proweniencji sosny zwyczajnej w dobie zachodzgcych
zmian klimatycznych. Doktorantka wysuneta wazne hipotezy, ktore testowata w oparciu o
kilka systemow markerow genetycznych, dziedziczonych jedno- i dwurodzicielsko, analize
warunkow siedliskowych i klimatycznych na stanowiskach sosny oraz oszacowanie
parametrow biometrycznych wybranych drzew nasiennych, stosujac szeroki wachlarz
programow i analiz statycznych. Otrzymane wyniki majg ogromne znaczenie aplikacyjne,
gdyz sugeruja koniecznos$¢ rewizji granic obszaréw proweniencji nasiennej w celu
zwiekszenia potencjatu ewolucyjnego rodzimych drzewostanow. Rewizja ta powinna zostac
dodatkowo poprzedzona poszukiwaniem adaptacyjnych loci SNP, testowaniem potomstwa i
eksperymentami wspomaganej migracji.

Sposéb wprowadzenia w problematyke poszczegélnych publikacji (rozdziat
»Wprowadzenie”) oraz zakres merytoryczny prowadzonych dyskusji w publikacjach
pokazuja, Zze Doktorantka jest doskonale zorientowana w ogélnej wiedzy teoretycznej z



zakresu nauk biologicznych i nauk lesnych, a zastosowane metody dowodzg, e dysponuje
nowoczesnym warsztatem badawczym, ktory pozwolit jej uzyskaé oryginalne wyniki i
zweryfikowaé postawione hipotezy. Przeprowadzone badania zostaty bardzo dobrze
zaplanowane, stanowig logiczny ciag realizowany w kolejnych publikacjach. W zwigzku z
powyzszym stwierdzam, ze recenzowana rozprawa doktorska pt. ,,Zmiennos¢ genetyczna
ekotypow sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris L.) w Polsce i jej implikacje w badaniach
ewolucyjnych i gospodarowaniu zasobami lenymi w obliczu zmian srodowiskowych” mgr
inz. Martyny Lasek spetnia warunki okreslone w art. 187 Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r.
Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (tj. Dz. U. z 2024 r. poz. 1571 z p6in. zm.) i
whnioskuje do Rady Naukowej Instytutu Dendrologii Polskiej Akademii Nauk o dopuszczenie
mgr inz. Martyny Lasek do dalszych etapdw postepowania w sprawie nadania stopnia
doktora.
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