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Recenzja
Rozprawy doktorskiej Pani mgr inz. Dagmary Anton
W formie monografii pod tytutem:

,, Analiza polimorfizmu genu ACTN3
w aspekcie cech uzytkowych swin”

Gen ACTN3 koduje biatko a-aktyning 3, nalezace do rodziny biatek wigzacych
filamenty aktynowe w miofibrylach migsni poprzecznie prazkowanych. Gen ten ulega ekspres;ji
we wioknach migéniowych glownie szybko-kurczliwych, typu Il, a biatko a-aktyniny 3
wchodzi w sktad dyskow Z, ktore z kolei intensywnie si¢ kurcza i w wysokim stopniu narazone
sg na mikrourazy spowodowane treningiem. Ponadto a-aktynina 3 moze wpltywaé na
przemiany glukozy w odpowiedzi na trening, a takze promuje powstawanie wiokien szybko-
kurczliwych. Stad duze zainteresowanie tym biatkiem wlasnie w kontek$cie sprawnosci
fizycznej oraz sportdéw wyczynowych. Mutacje w ludzkim genie ACTN3 sg badane pod katem
ich wptywu na prawidlowa funkcje i struktur¢ biatka o-aktyniny 3. Gdzie np. czesto
wystepujacy w populacji ludzkiej polimorfizm (Arg577Stop, R577X) powodujacy wystapienie
przedwczesnego kodonu stop 1 powstawanie dysfunkcyjnego biatka, powigzano z wybitnymi
predyspozycjami do sportdw wytrzymatosciowych 1 wykonywania wysitkow ekscentrycznych,
co zwigzane bylo z wystapieniem wyzszej proporcji wldkien szybko kurczliwych u osobnikow
0 genotypie RR. Takze badania na gatunku mysz domowa wykazaty, ze niedobor biatka o-
aktyniny 3 u osobnikow ,,znokautowanych” spowodowal zmiany w metabolizmie mig$ni w
kierunku bardziej efektywnych szklakow tlenowych, co zwigzane bylo z wyzszymi
predyspozycjami wytrzymatosciowymi. Mutacje w genie ACTN3 rozpatrywane byly takze u
koni arabskich jako potencjalny marker selekcyjne powigzany z lepszymi wynikami
treningowymi 1 wy$cigowymi.

Od innej strony patrzac, obecnie wieprzowina jest jednym z najczesciej spozywanych
rodzajow migsa na swiecie, a dowody na poczatki utrzymywania swin przez cztowieka jako
potencjalne zrodio biatka siggaja nawet roku 5000 przed nasza erg. Wieprzowing spozywamy
zarOwno $wiezo ugotowana, jak i1 przetworzong w postaci np. wedlin czy konserwowang. W
zalezno$ci od rodzaju kuchni, regionu $wiata czy tradycji, wieprzowina przerabiana jest na
wiele r6znych sposobow, a lokalne produkty wykonane na bazie tego migsa uwazane sg w wielu
miejscach za rarytasy i stuzg do promowania kultury danego regionu.



W dobie szybko rozwijajacych si¢ technologii takze w zakresie genetyki i biologii
molekularnej, w hodowli $win podejmowane s3a rézne proby majace na celu uzyskanie
szybszego postepu hodowlanego, starajac si¢ sprosta¢ szybko zmieniajacym si¢ gustom
konsumentow. Jednym z takich sposobow jest opracowanie genetycznych markerow
selekcyjnych, ktore juz u mlodych zwierzat wskazywaty by potencjal hodowlany, bez
koniecznosci oceniania dorostych, juz w peini uksztattowanych osobnikéw, co oczywiscie
wigze si¢ ze zmniejszeniem kosztow utrzymania. Aktualnie w polskiej hodowli jako marker
selekcyjny u $win, monitorowana jest jedynie obecnos¢ mutacji w genie RYR1, ktora zwigzana
jest z wada migsa PSE (blade, wodniste i kwasne) czy upadkami prosigt podczas transportu. W
krajach zachodniej Europy czy Stanach Zjednoczonych jako markery selekcyjne
wykorzystywane sg takze informacje o mutacjach w genach IGF2 czy MC4R zwigzane z
WYyZSZ3 migsnoscia tuszy oraz wyzszym poborem paszy. Obecnie na §wiecie trwajg liczne
badania majace na celu opracowanie nowych markerow selekcyjnych, ktore skutecznie
mogltyby wspiera¢ prowadzone zbiegi hodowlane, aby przyspieszy¢ oczekiwany postep.

Ocena merytoryczna rozprawy doktorskiej Pani mgr inz. Dagmary Anton
Oryginalnos¢ badan

Rozprawa Pani mgr inz. Dagmary Anton przygotowana zostata w jezyku polskim, z
dotgczonym streszczeniem w jezyku polskim oraz angielskim. Przedstawiona rozprawa
doktorska w formie niepublikowanej monografii naukowej liczy 106 stron i posiada typowy
uktad dla tego typu opracowan.

Tematyka z zakresu poszukiwania i opracowania prostych markerow selekcyjnych na
podstawie polimorfizmu DNA, jest przedmiotem wielu badan i wcigz jest aktualna. Dzisiaj
opracowanie dobrych biomarkerow stanowi duze wyzwanie dla naukowcdow, poniewaz
najlepszym markerem bytaby pojedyncza mutacja, tatwo 1 tanio identyfikowalna, wywotujaca
silny efekt fenotypowy. Niestety takie przypadki w odniesieniu do cech produkcyjnych, ktére
zwykle maja wielogenowe podloze genetyczne sg bardzo rzadkie. U swin w Polsce, jak dotad
nie wprowadzono obowigzkowej oceny genomowej jak dla bydta mlecznego, jednak w ré6znych
krajach badania nad tworzeniem populacji referencyjnej, oceny metod przewidywania i
korzysci dla przyspieszenia postgpu genetycznego w hodowli trzody chlewnej wcigz trwaja,
dlatego tez moze w niedalekiej przysziosci takze $winie beda objete obowigzkowa oceng
genomowa. Poki co jednak, dostgpna literatura dotyczaca hodowli trzody chlewnej jest stale
wzbogacana o nowe informacje z zakresu potencjalnych/pojedynczych biomarkerow.

W przedstawionej rozprawie doktorskiej analizie poddano fragment genu ACTN3 u
Swin w celu opracowania biomarkerow, ktore mozna by bylo wykorzysta¢ podczas selekcji w
kierunku poprawy pozadanych cech uzytkowych. Gen ACTN3 jak dotad nie byt badany u tego
gatunku, poniewaz w jego polimorfizmie doszukiwano si¢ dotychczas mozliwosci poprawy
cech zwigzanych z wytrzymato$cia sportowa, co nie dotyczy hodowli $win. Gen ten jednak
koduje istotne biatko zwigzane z wldkami migs$ni poprzecznie prazkowanych/szkieletowych,
co moze mie¢ takze znaczenie dla hodowli trzody chlewnej. Dlatego tez, podjeta przez
doktorantke tematyka dotyczycaca proby identyfikacji potencjalnych markerow selekcyjnych
w obre¢bie fragmentu genu ACTNS3 jest innowacyjna, wpisuje si¢ w obszar badan podstawowych
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z zakresu nauk rolniczych, a takze w nurt nowoczesnych badan genetycznych, co moze w
przysztosci zosta¢ wykorzystane przy opracowywaniu 0CENy genomowej §win.

W przedstawionej pracy doktorskiej zostaly zastosowane aktualnie szeroko
wykorzystywane metody z zakresu biologii molekularnej (analiza wynikow sekwencjonowania
oraz metody identyfikacji poszczeg6lnych genotypoéw na bazie technik PCR-RFLP oraz PCR-
ACRS) oraz biostatystyki (analiza asocjacyjna zidentyfikowanych zmian polimorficznych z
waznymi uzytkowo cechami trzody chlewnej, w tym cechami tucznymi, rzeznymi oraz
zwigzanymi z jako$cig wieprzowiny). Dysertacja zostala przygotowana w sposob staranny,
przejrzysty i spojny. W niektorych jednak miejscach zastosowano zwroty z mowy potocznej,
jak np. wyraz ,,za$” stosowany W rozprawie bardzo czgsto, ktory w opracowaniach naukowych
powinien zosta¢ zastgpiony np. wyrazem ,natomiast”. Drobne biedy jezykowe zostaty
wskazane w dalszej czeSci omowienia. W cze$ci oceny merytorycznej, oceny kolejnych
rozdzialow wskazane zostaly gldwnie uwagi, ktore nalezy uwzgledni¢ przy przygotowaniu
pracy jako publikacje.

Wstep, przeglqd pismiennictwa i cele badawcze

Wstep liczy dwie strony. W ostatnim jego akapicie sformutowano hipoteze¢ badawcza.
W mojej opinii dos¢ krotko, hipoteza moglaby zosta¢ rozwinigta 0 informacje czego
spodziewamy si¢ po zidentyfikowanych zmianach polimorficznych, ktoére pozytywnie
korelowatyby z cechami uzytkowymi $win i mogly by zosta¢ wykorzystane jako biomarkery
DNA wspierajagce tradycyjne zabiegi selekcyjne w celu uzyskania szybszego postepu
hodowlanego. Dos¢ stabo uargumentowana zostata rowniez przyczyna, dlaczego do badan w
kontekscie oceny wplywu na cechy uzytkowe §win zostal wybrany wtasnie gen ACTNS.

Czgs¢ dotyczaca przegladu literatury liczy 14 stron. Zawiera ona informacje o znaczeniu
migsa wieprzowego, jego cech jakosciowych, ktore zostaly tu szczegétowo opisane, o rodzaju
wlokien migsniowych, zaangazowaniu biatka alfa-aktyniny w ich tworzenie i metabolizm oraz
informacje dotyczace genu ACTN3 kodujacego to biatko u §win, a takze 0 badaniach struktury
tego genu u innych gatunkow. Tytul rozprawy brzmi ,,Analiza polimorfizmu genu ACTN3 w
aspekcie cech uzytkowych swin”, w zwigzku z powyzszym w przegladzie literatury zabrakto
mi choéby rozdziatu w jaki sposob biatko aktyniny mogloby wptywaé na fenotyp swin w
zakresie innych cech niz cechy jakosci migsa. Ogolnie rozdziat ten jest napisany w sposob
przejrzysty i spojny. W Kilku miejscach znalaztam sformutowania, ktore bardziej pasuje do
jezyka poetyckiego, a nie naukowego: ,,kolor $wiezego migsa powinien miesci¢ si¢ w palecie
odcieni od..” nalezalo by tu zastosowac ,,kolor mi¢sa powinien miesci¢ si¢ w zakresie od..,
podobnie: ,, zabarwienie wpadajace w kolor zotty” mozna by bylto zastapi¢ — ,,zabarwienie o
odcieniu zottym”. W czesci dotyczacej odczynu migsa znalaztam duzo bledow stylistycznych,
stabo sformutowanych zdan 1 brakujacych wyrazow. Jesli ten rozdziat postuzytby jako wstep
przy przygotowaniu pracy do druku proponowatabym go przeredagowac. W rozdziale gen
ACTN3 u $win mozna by bylo doda¢ informacj¢ na ktorej linii gen ten jest zakodowany.
Dodatkowo, w kilku miejscach w pracy wskazane zostalo, ze gen ACTN3 petni funkcje
biologiczng, a informacje te odnosza si¢ do biatka aktyniny a nie do genu. Prosze zwr6cié na to
uwage przy przygotowaniu pracy do druku. W rozdziale badania genu ACTN3 doktorantka
napisala, ze u homozygot X557X w teorii nie jest produkowane prawidlowe biatko alfa
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aktyniny. 1 tu moje pytania: Czy tylko w teorii czy nie potwierdzono tego
eksperymentalnie? Dodatkowo, czy nie ma informacji na temat kobiet o genotypie X557X
w zakresie lepszych wydajnosci sportowych, czy badano tylko mezczyzn? Jaki jest
procent tej mutacji w populacji ludzkiej? W odniesieniu do informacji o myszy domowej
- nie zostalo wskazane co oznacza genotyp XX, czy takze wystepuje tam mutacja
powodujaca przedwczesny kodon stop?

W zwigzku z tym, ze doktorantka wybrata do badan sekwencje¢ regionu 5S’UTR oraz
poczatek genu ACTN3, we wstepie zabraklo mi informacji dlaczego akurat wybrano ten
fragment, jaka funkcje pelni, regulatorowg czy strukturalng w odniesieniu do biatka ACTN3,
dlaczego jest on ciekawy w kontekscie typowania biomarkerow.

Do gléwnego celu pracy mozna by byto rowniez doda¢ informacje¢ jakie znaczenie ma
taka analiza, co wnosi informacja na temat obecnosci roznych wariantéw genu ACTN3 oraz ich
wplywu na cechy uzytkowe swin.

Materiat i metody

Rozdzial materiat i metody liczy 10 stron. Ogodlnie zostal on jasno i czytelnie
przedstawiony, znalaztam w nim tylko kilka drobnych literéwek. Niemniej jednak mam kilka
uwag do tego rozdziatlu - Rycina 7. pierwszy punkt powinien brzmie¢ opracowanie testu, a nie
projekt. Elektroforeza w zelu agarozowym powtarza si¢ dwa razy, dlatego tez w drugim
okienku powinno zosta¢ dodane w nawiasie, ze elektroforeza jest przeprowadzana, w celu
identyfikacji zmian polimorficznych. W skladzie mieszaniny reakcyjnej PCR nie powinien
znalez¢ si¢ bufor obcigzajacy, ktory wykorzystuje sie do elektroforezy, poniewaz blokowat by
on ta reakcje. Naglowek Tabeli 3. brzmi mato precyzyjnie: ,,sktad pojedynczej mieszaniny
reakcyjnej” — mozna by byto zastapi¢ sktad mieszaniny w przeliczeniu na jedng probke. I10s¢
osobnikdow przeanalizowanych z wykorzystaniem sekwencjonowania metoda Sangera, ktora
wykonano z wykorzystaniem serwisu zewng¢trznego zawierata mato reprezentatywna ilos¢ prob
tylko 6 po dwa osobniki z kazdej z ras. Prawdopodobnie przy wickszej iloSci prob
zidentyfikowano by wigcej wariantéw genu ACTN3, ale to oczywiscie wigzalo by sie z
wyzszymi kosztami analizy.

Na stronie 37 w podrozdziale analiza statystyczna, brak informacji czy wykorzystane
do badania zwierzgta, byly ze sobg spokrewnione? Prosze¢ o uzupelnienie informacji w tym
zakresie. Poniewaz jesli badane zwierzgta byly spokrewnione, w modelu statystycznym
powinien zosta¢ uwzgledniony efekt matki i/lub ojca. Jesli wykorzystane osobniki nie byty
spokrewnione nalezatlo by doda¢ takg uwage. Dodatkowo, czy wszystkie uwzglednione w
badaniu zwierzeta byly wolne od mutacji w genie RYR1? Czy to zostalo sprawdzone?

W mojej opinii rozdziat Material i Metody zostat opisany dos$¢ szczegdtowo, w zakresie
wykorzystanych metod molekularnych 1 statystycznych. Ewentualne powtdérzenie procedur w
oparciu o opisy zaprezentowane przez doktorantke nie stanowitoby problemu. Drobne btedy
jezykowe 1 doprecyzowanie kilku wskazanych elementow nalezy uwzgledni¢ przy
przygotowaniu publikacji.

Wyniki



Wyniki zostaty zaprezentowane na 40 stronach, w postaci 30 Tabel oraz 9 Rycin.

Rozdziat ten zostat rozbity na wiele podrozdziatéw w pierwszej czgsci przedstawiono
wyniki dotyczace identyfikacji zmian polimorficznych we fragmencie genu ACTN3 u $win,
druga prezentowata badania asocjacyjne oceniajagce wpltyw zidentyfikowanych zmian
polimorficznych na cechy tuczne, rzezne, jako$¢ wieprzowiny oraz rodzaje i ilo§ci wtokien w
najdtuzszym migéniu grzbietu, w wycinku pobranym na wysoko$ci 5. kregu odcinka
ledzwiowego kregostupa.

Rycina 8. prezentujgca amplikony uzyskane po reakcji PCR dla fragmentu genu ACTN3,
nie do konca jest jasna, w jakim celu zaprezentowano amplikony dla kazdej probki bez
konkretnych podpiséw od jakiej rasy pochodza, moze wystarczyloby zaprezentowaé jeden
uzyskany produkt wraz z probg negatywna (zamiast DNA do reakcji dodana woda), i kolejno
opisac, ze takie produkty uzyskano dla kazdej z 6 prob. Obecna Rycina 8. wprowadza lekkie
zamieszanie, nie zostato podpisane dlaczego badano tu 6 probek i dlaczego uzyskane produkty
majg rozng gestos¢ prazka. Proponowane rozwigzanie usungto by te watpliwosci, co mozna
wykorzystaé przy przygotowaniu pracy do druku. We fragmencie opisujacym zidentyfikowane
kolejno polimorfizmy zabrakio informacji czy te mutacje s3 znanymi polimorfizmami,
opisanymi juz wczesniej, badz zdeponowanymi w bazach genetycznych, taka informacja
znalazla si¢ pdzniej w Tabeli 10., jednak powinno to zosta¢ umieszczona takze w tek$cie wraz
z odwotaniem do Tabeli 10. Ponadto doktorantka zidentyfikowata nowg zmiang¢ polimorficzng
(SNP1), co powinno zosta¢ podkreslone. Zidentyfikowane zmiany polimorficzne w zaleznosci
od izoformy genu ACTNS3 petnig r6zng funkcje jak np. SNP4, ktory tylko dla jednej z izoform
stanowi mutacj¢ typu ,,zmiana sensu” dla innych mutacja ta zlokalizowana jest w sekwencji
5'UTR. Takie informacje tez powinny zosta¢ zawarte w tekscie opisujacym uzyskane wyniki.
Ryciny prezentujace chromatogramy zaprezentowane zostaly malo czytelnie, miejsce ze
zmiang polimorficzng mozna byto podswietlic lub wzig¢ w ramke, ponadto procz form
heterozygotycznych przedstawi¢ formy homozygotyczne, jesli oczywiscie znalazty by sie w
grupie 6 badanych préb. Dodatkowo, w tekscie brak informacji w jakim regionie genu znajduje
si¢ kazda zidentyfikowana mutacja, pomimo zawarcia tych informacji w Tabeli 10. Generalnie
opis do tej czegsci zostat malo szczegotowo zaprezentowany.

Podrozdzial dotyczacy wynikow po genotypowaniu zidentyfikowanych mutacji zostat
opisany starannie i szczegélowo. Cho¢ jedna uwaga dotyczy Rycin, dlaczego na jednej
zaprezentowano wyniki od 9 probek a na innej dla 6? Na tych Rycinach lepiej bytoby pokazaé
wylacznie 3 probki prezentujace wszystkie obserwowane dla danej mutacji genotypy plus
ewentualnie proba $lepa (woda zamiast DNA w reakcji PCR), prezentacja zaproponowana
przez doktorantke jest mato spojna. Dodatkowo na Rycinie 14. na $ciezce 1. brak markera
dhlugosci DNA wskazanego w opisie. W kolejnych podrozdziatach przedstawione zostaty
frekwencje oraz wyniki badan asocjacyjnych zidentyfikowanych zmian polimorficznych z
cechami uzytkowymi §win. Pytanie, w jakim celu doktorantka obliczala rownowage
Hardy-Weinberga, o czym $wiadczy, ze populacja jest lub nie jest w tej réownowadze,
bardzo prosze o wyjasnienie, bo nie jest to nigdzie péZniej omawiane. Dodatkowo nie
zostalo omowione uzyskanie najwyzszych wartosci danej cechy dla form
heterozygotycznych — o czym to $wiadczy prosze o wyjasnienie. Nie wszystkie istotne
wyniki prezentowane w Tabelach liczac od 20. zostaly skomentowane. W Tabelach
dotyczacych tekstury migsa zaobserwowatam istotny spadek osobnikow badanych, dobrze by
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bylo wskaza¢ w takich sytuacjach ile osobnikow przypadto na konkretng grupe genotypowa,
np. w przypadku rasy pulawska tylko 65 osobnikow zostalo przebadanych dla SNP1, gdy
w innych analizach badanych bylo 155 osobnikéw, wsrod nich odnotowano tylko 8
homozygot TT, ile homozygot TT uwzgledniono w tej analizie, gdzie oceniano wplyw na
cechy zwiazane z tekstura migsa? Drobne uwagi jezykowe do tej czgdci 1) raz uzywany jest
czas przeszly raz terazniejszy, wszystko powinno zosta¢ zaprezentowane w czasie przesztym,
ii) odczyn ph raz z opisano z matej raz z duzej litery, nalezy skorygowac na duzg litere.
Podsumowujac, procz drobnych uwag rozdzial ten zostat przygotowany starannie i
przejrzyscie, co umozliwito tatwe sledzenie kolejno zaprezentowanych wynikow.

Dyskusja

Rozdzial ten zostal przedstawiony na 10 stronach i stanowi stabsza cze$¢
zaprezentowanej dysertacji. W kolejnych podrozdziatach dyskusji, zostaly powtdrzone
informacje zaprezentowane wczesniej w rozdziale wyniki. W kazdym z podrozdziatow
omawiane s3 raczej inne geny wplywajace na cechy uzytkowe $win, gdzie doktorantka powinna
skupi¢ si¢ na genie ACTNS. Od strony merytorycznej w tej czesci brakuje omowienia dlaczego
wybrano do badan wiasnie taki fragment genu ACTN3, jaka funkcje peni jesli obejmuje
gtownie region 5'UTR i nie koduje samego biatka. W tym miejscu mozna by byto omowic
réwniez funkcje regionu 5"UTR. Dodatkowo, do dyskusji mozna by byto doda¢ informacje 0
samym genie ACTN3 u $win, co zostato zgloszone dotychczas w r6znych publikacjach: i) na
jakim poziomie jest jego ekspresja w migsniach szkieletowych, ii) czy wszystkie izoformy
ulegaja ekspresji w migs$niach szkieletowych, iii) czy co§ wiemy o jego regulacji epigenetycznej
u $win (przyktadem takich informacji dotyczace metylacji ACTN3 u $win jest praca Zang et al.
2022, Coordinated transcriptional and post-transcriptional epigenetic regulation during skeletal
muscle development and growth in pigs). W calej pracy nie znalaztam mocnego argumentu,
dlaczego wlasnie ten gen zostal wybrany do badan, jesli pierwotnie byl rozpatrywany w
kontekscie wydolnosci sportowych. Jesli zostalo wskazane, ze jego bialko jest zwigzane z
tworzeniem dyskow Z, nigdzie nie ma informacji jakie znaczenie ma ten element strukturalny
dla jakosci migsa wieprzowego (kruchosci, IMF). Jesli w bazach genetycznych mamy
informacje na temat 3 ze zidentyfikowanych w tym badaniu mutacji to btedem jest wskazanie,
ze nie bylo badan dotyczacych wilasnie identyfikacji pojedynczych mutacji w genie ACTNS.

W dyskusji, wiele zdan méwiagc kolokwialnie wyrwanych jest z kontekstu, bez ciggu
logicznego w odniesieniu do poprzednich. W wielu miejscach brakuje przecinkow, i wystepuje
wiele bledow stylistycznych. Dodatkowo znalaztam kilka btednych sformulowan jak np.
,»poszukuja migsa... o wysokiej zawartosci odzywczej”, gdzie rozumiem chodzilo o warto$¢
odzywcza, ,,mig¢so o nizszym stopniu ottuszczenia”, gdzie takie sformulowanie odnosimy do
zwierzat 1 powinno t0 brzmie¢ migso o nizszej zawartosci thuszczu” czy ,,rozwdj popytu”, gdzie
lepiej zastgpi¢ wzrost popytu. Na stronie 87 przedostatni akapit nie dotyczy omawiania
wynikow polimorfizmu SNP4 tylko stanowi rodzaj podsumowania i rozwazania na temat
informacji o genomie §wini, dlatego tez mozna bylo to przenie$¢ do osobnego podrozdziatu
zatytulowanego podsumowanie.



Ponadto w dyskusji omowiono niewiele zrédet literaturowych. Czes$¢ ta zyskataby
lepszg forme¢, gdyby komentarz do uzyskanych w przedstawionej dysertacji wynikow,
bezposrednio odnosi¢ do informacji zawartych w literaturze.

Stwierdzenia i Wnioski

Dysertacja zostala zakonczona rozdziatem stwierdzenia i wnioski, jednak rozdziat
zawiera gléwnie stwierdzenia, brak np. informacji ktory z przebadanych polimorfizméw jest
najlepszy jako potencjalny marker selekcyjny. Cennym wnioskiem bylaby tu rowniez
informacja, czy zidentyfikowane mutacje byly podatne na prowadzong dotychczas w stadach
selekcje, o czym $wiadczyty analiza HWE, analiza nie zostata ona jednak omoéwiona, cho¢ jej
wyniki byly prezentowane w rozdziale Wyniki.

Cytowana literatura

Dysertacja zostala przygotowana w oparciu o 78 pozycje literaturowe, ktore nie mozna
zaliczy¢ do najnowszych poniewaz tylko 8% stanowito publikacje wydane w okresie ostatnich
5 latach.

Podsumowujac recenzjg, pomimo wskazanych uwag, ktére nie umniejszajg
wniesionych wartosci merytorycznych i poznawczych z zakresu informacji o genie ACTN3 u
swin w konteksécie wykorzystania jego wariantow jako markera selekcyjnego w celu poprawy
réznych cech uzytkowych, z naciskiem na cechy zwigzane z jako$cig mig¢sa wieprzowego,
stwierdzam, ze przedstawiona do oceny praca doktorska wpisuje si¢ jako badania podstawowe
w obszar dziedziny nauk rolniczych, dyscypling biotechnologia i spelnia wymogi okreslone w
art. 13 ust. 1 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o
stopniach i tytule w zakresie sztuki (tekst jedn. Dz. U. z 2017 r., poz. 1789).
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