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RECENZJA W POSTEPOWANIU O NADANIE STOPNIA DOKTORA HABILITOWANEGO PANI DR
MALGORZACIE ZBAWICKIEJ

Ponizsza recenzja wykonana zostata na podstawie przestanej mi dokumentacji, sporzadzonej
przez Habilitantke i obejmujacej autoreferat, zastaw publikacji z kopiami prac wehodzacych
w sklad osiagniecia habilitacyjnego pt. ,,Wplyw hybrydyzacji i introgresji na strukturg
genetyczna omutka Myrilus trossulus™ i wykaz pozostatych publikacji wraz z kopiami prac.
Nie bedac bezposrednio zaangazowana w badania genetyczne na poziomie molekularnym
oceniam wklad habilitantki w dziedzing ewolucji i biogeografii, natomiast nie oceniam strony
metodycznej (,.kuchni” molekularnej), zakladajac, ze czasopisma, w ktorych publikowata

swoje osiagniecia, daja gwarancj¢ poprawnosci stosowanych metod.

Wstep

Pani Dr MALGORZATA ZBAWICKA uzyskala tytul magistra biologii (z wyrdznieniem) na
Wydziale Biologii. Geografii i Oceanologii Uniwersytetu Gdanskiego (1992) [Praca ,,Badanie
roli biatek O i AP w replikacji plazmidéw hdv w mutancie Escherichia coli dnaA467], i
doktorat na tym samym wydziale (2000) [Rozprawa ,Zréznicowanie i transmisja
mitochondrialnego DNA w populacjach omutka Mytilus trossulus z polskiego wybrzeza”,
promotor Prof. dr hab. Roman Wenne]. Przygotowujac rozprawe doktorska byla zatrudniona
jako asystent w Laboratorium Genetyki Centrum Biologii Morza Polskiej Akademii Nauk
(1993-2000), nastgpnie pracowala w tej samej placowee jako adiunkt (2001-2002). a pozniej
(2002-2011), takze jako adiunkt, w Zakladzie Genetyki i Biotechnologii Morskiej Instytutu
Oceanologii Polskiej Akademii Nauk. Od roku 2011 do chwili obecnej jest asystentem w
powyzszej placowce (ta, pozornie degradujaca, zmiana stanowiska dziwi, ale wierzg, ze miata

ona przyczyny czysto administracyjno-organizacyjne).

Od poczatku badania Pani Dr ZBAWICKIE! dotyczyly zagadnien zwigzanych z mitochondrialnym
DNA malzy z rodzaju Mytilus (heteroplazmia i niedawno odkryte podwojnie uniparentalne

dziedziczenie). Jedynym .nie-malzowym™ epizodem w Jej karierze naukowej byla praca nad



-

mirochondrialnym DNA krewetek w ramach stypendium Rzadu Francuskiego w Centre de CNRS

Genetique Moleculaire w Gif-sur-Y vette.

Badania genetyczne matzy, zaréwno stodkowodnych jak i morskich, od stosunkowo
niedawna sa przedmiotem rosnacego zainteresowania uczonych. Szczegélnie w przypadku
malzy morskich s3a one utrudnione przez fakt niemoznosci Scistego geograficznego
rozgraniczenia populacji (brak potencjalnych .linii demarkacyjnych” w odréznieniu od
zwierzat ladowych), oraz — z wyjatkiem nielicznych gatunkow - obecnos¢ planktonowe;
larwy bedacej stadium dyspersyjnym. W przypadku gatunkow z rodzaju Mytilus sprawg
dodatkowo utrudnia fakt hybrydyzacji miedzy gatunkami i niemoznos$¢ morfologicznego
odroznienia wielu taksonéw. Tymczasem malze jako grupa oferuja wglad w liczne stabo
poznane zjawiska majace szersze znaczenie ogolne (np. introgresja, podwojnie uniparentalny
system dziedziczenia mitochondrialnego etc.), zwlaszcza biogeograficzne: mozliwos¢
przesledzenia hybrydyzacji i introgresji, a zatem kierunkéw migracji i powstawania stref

hybrydyzacji miedzy gatunkami.

Bogaty w gatunki rodzaj Myrilus jest szeroko rozmieszczony na swiecie i stanowi sktadnik
morskiego bentosu. W wodach europejskich wystepuja M. galloprovincialis, M. edulis 1 M.
trossulus, do niedawna o niejasnych zwigzkach filogenetycznych i trudne do odroznienia. Te
trzy gatunki wydaja si¢ mie¢ wspolnego przodka. Po otwarciu Ciesniny Beringa, okoto 3.5
min lat temu, M. trossulus z Pacyfiku skolonizowal péinocny Atlantyk (i Morze Baltyckie).
dajac pozniej poczatek dwom pozostatym gatunkom: M. edulis i M. galloprovincialis. Te trzy
gatunki wystepuja w morzach Potkuli Pélnocnej i hybrydyzuja w strefach kontaktu. Jedna z
takich stref znajduje si¢ w Ciesninach Dunskich (Baltyk/Morze Poéinocne). Malze z tego
rodzaju. podobnie jak np. stodkowodne Unionidae, maja niezwykly system dziedziczenia
mitochondrialnego zwany podwojnie uniparentalnym. Zaréwno ich wlasciwosci genetyczne
jak i historia kolonizacji i specjacji czynia z nich dobry model szeroko pojetych badan

ewolucyjnych.

W dotychczasowym dorobku Habilitantki Sumaryczny Impact Factor wg JCR wynosi 38.646,
suma punktow wg. MNiSW 455, Liczba cytowan wg. Web of Science 295, a indeks Hirscha
10.



Ocena osiagniecia naukowego w postaci jednotematycznego cyklu publikacji :

Na cykl prezentowany jako osiagnigcie habilitacyjne (.,Wptyw hybrydyzacji i introgresji na
strukture genetyczng omutka Mytilus trossulus™) sklada si¢ pie¢ prac opublikowanych w
czasopismach uwzglednianych w bazie JCR. We wszystkich Habilitantka jest pierwszym,
cho¢ nie jedynym, autorem, a jej wklad wynosi od 60 (jedna praca) do 70% (pozostale
cztery). Wspdtautorstwo jest zrozumiale i uzasadnione, gdyz z reprezentowanej przez Nig
dziedzinie niemal wszystkie znaczace prace sa zespolowe. Wszystkie publikacje ukazaly si¢
w renomowanych czasopismach: Gene, Molecular Genetics and Genomics, Marine Biology i
Aquatic Biology. Parametry bibliometryczne dla tych pigciu prac z cyklu habilitacyjnego
wynosza odpowiednio: punktacja wedtug MNiSW 20 — 35 (sumarycznie 125), IF 1,12 — 2,87
(sumarycznie 11,554), a liczba cytowan wedlug Web of Science 1 — 24 (lacznie 49), przy
czym oczywiscie na nizszy IF i liczbe cytowan najnowszej z prac ma wplyw data jej

opublikowania (2014).

Prezentowane prace stanowia spojny tematycznie cykl dotyczacy roli hybrydyzacji i
introgresji w ksztaltowaniu struktury genetycznej omutka Mytilus trossulus. Hybrydyzacja —
krzyzowanie osobnikow réznych gatunkow — skutkuje introgresja, czyli przeptywem genow
miedzy pulami genetycznymi réznych gatunkow. Wystgpujacy u tych malzy specyficzny
system dziedziczenia mitochondrialnego (DUI), polaczony niekiedy ze zjawiskiem tzw.

maskulinizacji, czyni badany problem jeszcze bardziej interesujacym.

Wezeéniejsze badania Habilitantki ujawnity, ze w baltyckich populacjach omutkéw wskutek
introgresji obydwa oryginalne genomy mitochondrialne (meski i zenski) pochodzace z M.
trossulus zostaly zastgpione takimi genomami M. edulis. Ponadto znalazta ona markery
genetyczne (marker biatka adhezyjnego Mel5/16, ITS oraz Efbis) diagnostyczne dla taksonow
Mpytilus. Badane osobniki z Baltyku wykazaty mieszany sklad markerow M. edulis i M. trossulus.

Prace wchodzace w skiad cyklu habilitacyjnego sa logiczna konsekwencjg pytan wynikajacych z

tych wczesniejszych badan.

Pierwsza praca z cyklu dotyczy zbadania petnych sekwencji mtDNA pochodzacych z dwoch
battyckich omutkéw (meski i zenski haplotyp). Genomy M baltyckiego M. trossulus i M. edulis
okazaly sie bardzo podobne, co sugerowato introgresje genomu M z populacji M. edulis z Morza

Pétnocnego, podobnie jak genomu F, do populacji M. trossulus z potudniowego Baftyku. Bardzo
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niska dywergencja miedzy genomami F baltyckiego M. trossulus., M. edulis i M. galloprovincialis

wskazywata. ze wszystkie trzy genomy F sa blisko spokrewnione z haplotypem M. edulis.

Wezesniejsze hipotezy zakladaly, ze podczas inwazji z Pacyfiku do Atlantyku, M. frossulus
skolonizowat tylko kanadyjskie wybrzeza Atlantyku oraz Morze Battyckie: czyste gatunkowo M.
trossulus poza Pacyfikiem znaleziono w Atlantyku jedynie w populacjach amerykanskich, pozniej
jednak odkryto M. trossulus u zachodnich wybrzezy Szkocji. Habilitantka w swojej kolejnej pracy
cheiala odpowiedzie¢ na pytanie, czy M. frossulus z Loch Etive w Szkocji pochodzi z Ameryki
Potnocnej czy z populacji baityckich. Uzywajac trzech wczesniej okreslonych markerow
jadrowych wykazata mieszane pochodzenie tej populacji. Struktura genetyczna badanej populacji
wskazywala, ze hybrydyzacja w Loch Etive jest na etapie posrednim w poréwnaniu do
potnocnoamerykanskich populacji. gdzie nie ma hybrydyzacji, i populacji battyckich, w ktorych
zaszla znaczna introgresja. Wyniki $wiadcza o odrgbnej inwazji poinocnoamerykanskich M.

trossulus w Szkocji i w Morzu Battyckim.

Kontynuacja prac nad hybrydyzacja i introgresja battyckich omutkéw znalazta wyraz w kolejnej
publikacji z cyklu habilitacyjnego: przedstawiono w niej kompletne sekwencje 11
reprezentatywnych — genomow mitochondrialnych  baltyckiego M. frossulus. Jeden z
zsekwencjonowanych haplotypéw byt bardzo podobny do rodzimego genomu mitochondrialnego
M. trossulus, dotad uwazanego za catkowicie wyeliminowany z tej populacji. Jest to genom F
posiadajacy zrekombinowang strukturg oraz liczne i dlugie powtérzenia w CR, trzy razy dluzsze

niz w odpowiadajacych im genomach ze Szkocji i Kanady. Analiza filogenetyczna i |
poréwnawcza wszystkich poznanych genomdw $wiadezy, Ze rekombinacja jest ograniczona tylko
do okolic gléwnego rejonu niekodujacego. Analiza poréwnawcza sekwencji kodujgcych
wykazala, ze wszystkie genomy dziedziczone w linii meskiej maja zwigkszona kumulacj¢
podstawieni niesynonimicznych. Poréwnanie catych genoméw mtDNA Mytilus $wiadezy, ze
rekombinacja poprzedza maskulinizacje genomu F; genomy posiadajace w CR fragment podobny
do genomu M ulegaja preferencyjnie maskulinizacji. Rownoczesne wystgpowanie
zmaskulinizowanych genomow bez sekwencji odpowiadajacej genomowi M sugeruje, ze sposob
dziedziczenia warunkuja czynniki inne niz rozpoznawanie poszczegodlnych sekwencji w obrebie

rejonu niekodujacego.

Miedzygatunkowa hybrydyzacja omutkow w Baltyku spowodowata niezgodnos¢ cytonuklearna,
charakteryzujaca sie prawie wylaczna obecnoscia mtDNA M. edulis u battyckich Mytilus oraz tho

jadrowe zdominowane przez M. trossulus. Zjawisko to spowodowato strukturalng i ewolucyjna
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niestabilno$é¢ mitochondrialnego DNA. Efektem sa unikalne cechy hybrydowej popﬁiacji Mytilus
z Morza Baltyckiego (wysoki poziom rekombinacji, maskulinizacji. heteroplazmii, wystgpowanie

wariantow dtugosci i rearanzacje strukturalne w obrgbie mtDNA).

Taksony Mytilus z wod europejskich sa nierozroznialne morfologicznie. Poczatkowo definiowano
je na podstawie allozymow oraz kilku diagnostycznych markeréw jadrowych; ich liczba byta
ograniczona i czesto dawaly sprzeczne wyniki, szczegélnie w rejonach o znanej lub potencjalnie
wystepujacej hybrydyzacji. Genom F mtDNA, réwniez uzywany jako marker do okreslenia
struktury genetycznej, w strefach hybrydyzacji ulega introgresji. Badania rozmieszczenia
taksonow Mpyrilus w skali europejskiej byly ograniczone do jednego lub trzech markerow
jadrowych. Habilitantka opracowala nowe wiarygodne markery do odrdzniania taksonow Mytilus
i ich hybryd. Odkryla nowe markery molekularne oparte na polimorfizmie pojedynczych
nukleotydéw (SNP): osiem nowych SNP zlokalizowanych w genach rodziny histonéw, Asp 70 i
p53, ktére moga by¢ stosowane jako nowe markery taksonomiczne Mytilus w skali europejskiej.
Pie¢ z nich réznicowato genom M. trossulus, dwa M. galloprovincialis, oraz jeden M. edulis. Inne
SNP roznicowaly populacje w obrebie taksonéw. Wyniki analiz bardzo czytelnie ukazywaly
strukture genetyczng i odrebno$¢ pomigdzy M. edulis, M. trossulus, i M. galloprovincialis,
demonstrujac zréznicowanie pomigdzy i w obrgbie badanych populacji oraz stopien wymieszania
pul genowych u hybryd. W pracy szczegblowo scharakteryzowano kilka rejonéw, w ktorych
zachodzi hybrydyzacja trzech badanych taksonow, w szczegélnosci M. edulis i M. trossulus:
Morze Baltyckie, Szkocja i Norwegia. Opracowana metoda jest cennym narzedziem w badaniach

populacji europejskich matzy Mytilus.

Dalsze badania Habilitantki nad markerami SNP koncentrowaly si¢ gléwnie na strefie
hybrydyzacji omutkéw miedzy Morzem Baltyckim i Ciesninami Dunskimi. Battyk zostat
skolonizowany przez Mytilus okolo 7000 lat temu, po ostatnim okresie stodkowodnym i
przeksztalceniu w ekosystem morski (stonawy). W wyniku badan scharakteryzowano 49 nowych
markerow SNP, ktore réznicuja populacje obszaru Morza Poélnocnego i Battyckiego. Dla
wiekszosci z badanych SNP czestotliwosé alleli ulega gwaltownej zmianie, tworzac zgodne,
waskie kliny przy wejsciu do Baltyku. Wywnioskowano. ze granica oddzielajaca populacje z
przewaga genéw M. edulis od tych z przewaga gendw M. trossulus lezy na wschod od wysp
Falster i Moen w potudniowej czgsci Ciesnin Dunskich. Zdecydowana wigkszos¢ nowych
markerow SNP wykazala wiekszy udzial genow M. trossulus niz M. edulis w jadrowym DNA
battyckiego Mytilus. Oznacza to, ze uzycie wigkszej liczby markerow jadrowych wykazuje, iz —w

przeciwienstwie do tego, co sadzono wezesniej - Mytilus z Morza Baltyckiego jest znacznie blizej
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spokrewniony z M. frossulus niz z M. edulis. Potwierdzono istnienie silnej izolacj-il rozrodczej,
spowodowanej prawdopodobnie przez egzogenne (np. adaptacja do stonawych wod) i endogenne
prezygotyczne oraz postzygotyczne (np. selekcja przeciwko hybrydom) czynniki. Badania
wykazaty zlozonos$¢ baltyckiej strefy hybrydowej i wyraznie pokazaly, ze populacje z Ciesnin
Dunskich i Oresund sa w wigkszym stopniu zfozone z mieszaniny dwoch taksondw niz te z

wewngtrznej czesci Battyku.

Najwazniejsze efekty badan przedstawionych w publikacjach sktadajacych si¢ na osiagnigeie
habilitacyjne to:

- Uzyskanie kompletnych sekwencji reprezentatywnego zestawu 16 genoméw mitochondrialnych
malzy z rodzaju Mytilus, ktére posiadaja mieszany sktad markeréw genetycznych: M. edulis i M.
trossulus oraz pochodza z populacji, ktére ulegaja hybrydyzacji i introgres;ji.

- Pierwsze doniesienie o obecnosci pierwotnych genoméw mtDNA M. trossulus w Europie.

- Potwierdzenie, ze miedzygatunkowa hybrydyzacja w Baltyku spowodowata strukturalng i
ewolucyjna niestabilnos¢ mtDNA (rearanzacje strukturalne, zwielokrotnienie, delecje i
rekombinacje fragmentoéw rejonu niekodujacego).

- Stwierdzenie, ze hybrydyzacja mogta spowodowaé nagly i gwaltowny wzrost niezgodnosci
genomu M, co sprzyjato maskulinizacji.

- Stwierdzenie, ze u baltyckich przedstawicieli Mytilus tto jadrowe jest zdominowane przez allele
charakterystyczne dla M. trossulus (Mytilus z Baftyku jest znacznie blizej spokrewniony z M.
trossulus niz z M. edulis).

- Odkrycie 80 nowych markerow SNP, przydatnych do badania stref hybrydyzacji gatunkow
Mytilus.

Wyniki badan wykazuja zmiany w strukturze genetycznej i w sekwencji genomow M. trossulus
wystepujacych na obszarach objetych hybrydyzacja i introgresja. Uzupetniaja one wiedz¢ o
mechanizmach powstania i ewolucji zrekombinowanych genoméw mitochondrialnych matzy z
podwdjnie uniparentalnym systemem dziedziczenia mitochondrialnego DNA (DUI), stanowiac
istotny wkiad w dziedzing badan nad 1. mechanizmami hybrydyzacji i introgresji i 2.
pokrewienistwami gatunkéw z rodzaju Mytilus. Warto zaznaczy¢, ze na poziomie bardziej
ogolnym wyniki przeprowadzonych badan pozwalaja na wycigganie wnioskéw z dziedziny
biogeografii ewolucyjnej, a obiekt badan (rodzaj Mytilus w potaczeniu ze znang historiag Baltyku i
jego potaczen) idealnie si¢ do tego nadaje. Istotny jest takze wklad Habilitantki w rozwoj metod

(markery SNP) przydatnych nie tylko w jej wlasnych, ale takze w innych, przysztych badaniach.



Ocena osiggni¢¢ naukowo-badawczych i istotnej aktywnosci naukowej

Dorobek przed-habilitacyjny Pani Dr MALGORZATY ZBAWICKIE] obejmuje 15 prac w
czasopismach naukowych z bazy JCR oraz liczne publikacje w materiatach konferencyjnych.
Habilitantka uczestniczyla w dziewigciu krajowych i migdzynarodowych projektach

badawczych, w przewazajacej wigkszosci dotyczacych genetyki omutkow.

W dorobku naukowym Habilitantki zwraca uwage spojnos¢ i konsekwencja. Z wylaczeniem
publikacji wchodzacych w skiad osiggnigcia habilitacyjnego, obejmuje on 15 prac
opublikowanych w czasopismach z bazy Journal Citation Reports. Z wyjatkiem dwu (jednej
dotyczacej filogenezy stawonogow, drugiej o ogélnym charakterze ochroniarskim) dotyczg

one genetycznych aspektow matzy z rodzaju Mytilus.

W latach 1996-1997 Habilitantka zajmowata si¢ polimorfizmem mitochondrialnego DNA omutka
z polskiego wybrzeza Morza Baltyckiego oraz roznorodnoscig populacji matzy z polskiego
wybrzeza Battyku. Poczatkowo badania Jej koncentrowaty si¢ na genomie zenskim (F). z uzyciem
amplifikacji PCR i analizy RFLP regionu obejmujacego fragmenty genoéw nad2 i cox3 Celem
bylo scharakteryzowanie haplotypéw mtDNA. Badano réwniez tkanki somatyczne i generatywne
na obecno$¢ roznych typéw mtDNA. Wyniki wskazywaty na istnienie dwoch, bliskich
filogenetycznie genomdw: zenskiego i meskiego. Do identyfikacji wariantow dtugosci gldwnego
rejonu niekodujacego (CR) uzyto amplifikacji PCR. Zidentyfikowano siedemnascie wariantow
dtugoéci u osobnikéw homo- i heteroplazmatycznych; dwa warianty dtugosci glownego rejonu
niekodujacego wystepowaly najczesciej. Heteroplazmia dtugosci, stwierdzona u 46,8% samcow,
byla najczesciej spowodowana obecnoscia krotkiego wariantu gtéwnego rejonu niekodujacego.
Wyniki wskazywaly, ze krotki wariant byt zawsze przekazywany do plemnikow i przejal rolg
genomu meskiego (M). Wykazano, ze pozostate warianty dfugosci wystgpowaly zarowno u
samcOw jak i u samic. Badania wskazaly na przydatnos¢ wariantow dlugosci mtDNA w
badaniach zréznicowania populacji Mytilus. Wyniki postuzyly jako podstawa do rozprawy
doktorskiej, ktora dotyczyta zroznicowania i transmisji mitochondrialnego DNA w populacjach

M. trossulus (praca wykonana pod kierunkiem Prof. dr hab. Romana Wenne).

W latach 1997-98 Habilitantka brata udzial w migdzynarodowym projekcie badawczym
dotyczacym mechanizmu powstawania heteroplazmii, a w latach 2005-2008 w projekcie
dotyczacym rekombinacji mtDNA u M. trossulus z Baltyku. Byta odpowiedzialna za wigkszos¢
prac zwiazanych z okresleniem plci, amplifikacja PCR oraz sekwencjonowaniem. Wynikiem

badan bylo stwierdzenie powszechnoci rekombinacji mtDNA u Myrilus. Wykazano, ze powstate
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rearanzacje mozna wyjasni¢ poprzez polaczenie duplikacji, delecji i migdzyczasteczkowej

rekombinacji.

W nastepnych latach Pani Dr ZBAWICKA uczestniczyla w badaniach markeréw jadrowych.
Poczatkowo zajmowata si¢ identyfikacja Mytilus na obszarach przybrzeznych Europy, na duza
skale geograficzng, za pomoca markera biatka adhezyjnego (Mel5/16). Zidentyfikowata trzy
oczekiwane fragmenty DNA, diagnostyczne dla kazdego z trzech badanych taksonow Mytilus.
Kontynuacja tych badan obejmowata poszerzenie wiedzy o populacjach baltyckich Mytilus z
zastosowaniem trzech markerow DNA jadrowego: Mel5/16, ITS, oraz Efbis. Efektem bylo
opracowanie nowej, w pelni diagnostycznej metody analizy markera EFbis, poprzez RFLP.
Analizy malzy z Cie$nin Dunskich i wewngtrznego Baltyku wykazaty mieszany skitad genetyczny
markerdw M. edulis i M. trossulus, a takze rozlegta introgresj¢ alleli M. edulis z Morza
Pétnocnego do populacji baltyckich, obejmujaca mtDNA oraz dwa markery jadrowe (ME15/16 i
ITS), podczas gdy introgresja w przeciwnym kierunku, alleli M. trossulus do populacji M. edulis z

Kattegatu (Ciesniny Dunskie), dotyczyta tylko markera jadrowego EFbis.

Kolejny projekt koncentrowat si¢ na rozmieszczeniu taksonéw Mytilus w europejskich obszarach
przybrzeznych, z zastosowaniem tych samych trzech markeréow jadrowego DNA. Badania
ujawnily wystepowanie zmiennosci klinalnej miedzy atlantyckim i $rédziemnomorskim
omutkiem M. galloprovincialis. Stwierdzono takze wyrazne zréznicowanie genetyczne migdzy
populacjami M. galloprovincialis z Morza Czarnego i Morza Srodziemnego oraz wigksza niz
wezesniej zaktadano czesto$é wystepowania M. trossulus w populacjach pétnocno-europejskich.
Zaobserwowano po raz pierwszy wystepowanie alleli M. trossulus w wodach Islandii oraz w

Morzu Barentsa i Morzu Biatym.

Nastepne badania Habilitantki koncentrowaly si¢ na kwestii pochodzenia mz.1l2y M. trossulus,
ktore zachowaly swoj rodzimy mtDNA, w wodach europejskich. Celem bylo ustalenie, czy sa one
czescia obecnej populacji. ale wczesniej pozostawaly niewykryte, czy tez zostaty one
rozprzestrzenione wskutek dziatalnosci czlowieka. Odcinek DNA obejmujacy czgs¢ gendw cox3 i
nad2 o diugosci okoto 1200 par zasad, pochodzacy z dwoch genoméw mitochondrialnych M.
trossulus, zostal poddany amplifikacji PCR przy uzyciu specyficznych dla danego taksonu
starteréw. Préby pochodzily z populacji atlantyckich (Kanada, Loch Etive w Szkocji) oraz
pacyficznych (Kanada, Aleuty, Morze Japonskie). Analiza filogeograficzna wskazata Zachodni
Atlantyk jako zrédto europejskich M. trossulus, przynajmniej tych, ktére zachowaty swoj rodzimy

mtDNA. Przeprowadzono probe datowania tego wydarzenia: punktem odniesienia byl znany
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przypadek introdukcji M. galloprovincialis z Morza Srédziemnego do Azji. Wyniki wskazywaty,

ze inwazja M. trossulus do Europy najprawdopodobniej odbyta si¢ bez posrednictwa cztowieka.

W europejskim programie BONUS plus, w realizacji projektu dotyczgcego genetycznej
bior6znorodnosci w Morzu Baltyckim, Habilitantka byta odpowiedzialna za gatunek Mytilus sp.
Glownym wnioskiem byto stwierdzenie, ze w ekosystemie Morza Battyckiego, gdzie wystepuja
gradienty srodowiskowe i gdzie poszczegdlne gatunki maja rozne pochodzenie (stodkowodne lub
morskie), nie ma wspdlnych wzoréw zréznicowania genetycznego. Kazdy gatunek posiada
unikalny wzorzec réznorodnosci i rozbieznodci genetycznej oraz swoista lokalizacje barier dla

przepltywu genow.



Obecnie Pani dr MALGORZATA ZBAWICKA kontynuuje badania nad molekularng biogeogratia
morskich malzy. Znajomo$¢ genetycznej bioréznorodnosci jest bardzo wazna dla skutecznej
ochrony gatunkéw, zwlaszcza w zwigzku z niedawno zaobserwowanymi zmianami
rozmieszczenia matzy morskich. Habilitantka opracowata m. in. metod¢ genotypowania SNP w
celu ustalenia pochodzenia populacji matzy, nalezacych do réznych taksonow, w skali globalnej
oraz okreélania obecnosei obeych (introdukowaych) gatunkow matlzy. Proby reprezentujace pigc
taksonoéw Mytilus zebrano z szesciu kontynentow: z regionéw odizolowanych od wplywu zeglugi
morskiej oraz innej dziatalnoéci cztowieka, z odlegtych wysp. z portéw oraz akwakultur. Zbadano
taksonomiczne i geograficzne pochodzenie produktéw spozywezych na podstawie matzy
dostepnych w polskich sklepach. W trakcie prowadzonych badan za pomoca markerow SNP,
wykryto i udokumentowano po raz pierwszy obecnos¢ M. trossulus na wybrzezach Grenlandii.
Odkryto nieznang forme hybrydy trzech taksonéw Myrilus (M. galloprovincialis, M. platensis | M.
chilensis) na atlantyckim wybrzezu Argentyny. Hybrydy mogty powsta¢ w wyniku wprowadzenia
do $rodowiska naturalnego importowanych probek malzy hodowlanych. Wyjasnienie tego
zjawiska bedzie przedmiotem przysztych badan. Odkryto, ze populacje M. galloprovincialis w
Potudniowej Afryce powstaty w wyniku introdukcji formy atlantyckiej M. galloprovincialis, a nie
érédziemnomorskiej. jak sadzono wczesniej. Dane uzyskane w wyniku genotypowania SNP
wyraznie wskazuja, ze ta metoda moze by¢ wykorzystana do zilustrowania zmian zasiegow
geograficznych rodzimych i obcych populacji malzy, zwlaszcza na obszarach, gdzie wystepuja

akwakultury.

Podsumowanie oceny dorobku naukowego i osiagnigcia habilitacyjnego

Poniewaz cykl pieciu prac przedstawiony jako osiggnigcie habilitacyjne jest naturalna
kontynuacja wezesniejszego dorobku (13 z 15 prac poswieconych jest rodzajowi Mpytilus),
odchodzac od przyjetej konwencji odrebnej oceny dorobku naukowego i osiagnigcia
habilitacyjnego skomentuje calos¢ dorobku .omutkowego™ Habilitantki (w sumie 18
publikacji) bez tego tradycyjnego podziatu. Jest to cenny dorobek zarowno z punktu widzenia
poznania mechanizméw hybrydyzacji i introgresji jak i — co wydaje mi si¢ jeszcze wazniejsze
— ze wzgledu na wklad do biogeografii historycznej. Opracowawszy nowe metody
(genotypowanie SMP) i uzyskawszy niewatpliwie duze doswiadczenie w tego typu
badaniach, Pani Dr Zbawicka kontynuuje swoje badania zmierzajace w kierunku identyfikacji
rodzimych i obcych populacji matzy — zagadnienie szczegOlnie wazne W dobie coraz

czestszych inwazji gatunkow nie-rodzimych.



Ocena dorobku dydaktycznego i  popularyzatorskiego oraz Wlspélpracy
miedzynarodowej

Pani Dr MALGORZATA ZBAWICKA uczestniczyla w dwoch programach migdzynarodowych
dotyczacych bioréznorodnosci organizméw morskich oraz w sieci badawczej zwigzanej z
genetyka takich organizméw. Odbyla trzy staze zagraniczne (2 we Francji, 1 w Finlandii).

Brata czynny udziat w prawie 30 konferencjach miedzynarodowych i krajowych.

Ze wzgledu na miejsce zatrudnienia trudno spodziewac si¢ po Habilitantce wielkiego dorobku
dydaktycznego. Mimo zatrudnienia w Polskiej Akademii Nauk (placowka nie-dydaktyczna)
byla opiekunem dwu prac magisterskich (Wydzial Biologii, Geografii i Oceanologii UG), a
takze prowadzita kursy biologii dla licealistow, uczestniczyla w organizacji Baltyckiego

Festiwalu Nauki oraz w kursach techniki PCR.

Konkluzja

W moim odczuciu gléwng zaleta dorobku i cyklu prac habilitacyjnych przedstawionych mi do
recenzji jest doskonale zastosowanie narzedzi molekularnych do wyjasnienia trudnych i
skomplikowanych mechanizméw hybrydyzacji i introgresji, oraz uzycie wynikow tych badan
do interpretacji biogeograficznej. Moje zastrzezenia dotycza nie tyle dorobku i osiagnigcia
habilitacyjnego (cho¢ w dorobku mogloby si¢ znalez¢ kilka prac popularyzatorskich,
zwlaszcza biorac pod uwage niewielkie obciazenie dydaktyczne Habilitantki), ile sposobu
przedstawienia autoreferatu. Autoreferat powinien by¢ swego rodzaju przewodnikiem po
dorobku, ulatwiajacym zorientowanie si¢ w celach dziatalnosci badawczej i jej wynikach.
Tymczasem ten konkretny autoreferat zostat napisany chaotycznie i nie jest wolny od bledow
jezykowych (i mam tu na mysli wersje polska, nie angielska!). Nie wptywa to oczywiscie na

oceng dorobku Habilitantki.

Zarowno dorobek i dziatalnos¢ naukowa, dydaktyczna i popularyzatorska, jak i cykl prac
stanowigcych osiagniecie habilitacyjne Pani Dr MALGORZATY ZBAWICKIEJ spelniajg kryteria
Ustawy o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki
(Dziennik Ustaw Nr 65/03, poz. 595 z pozniejszymi zmianami). W zwigzku z tym wnoszg do
Wysokiej Rady Wydzialu Biologii Uniwersytetu Gdanskiego o nadanie Pani Dr
MALGORZACIE ZBAWICKIE] stopnia doktora habilitowanego nauk biologicznych w
dyscyplinie biologia.
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