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Opinia o rozprawie doktorskiej Pani mgr Karoliny Moniki Majewskiej
pt. ,Dynamika sktadu molekularnego ciat Cajala Jako centréw regulacyjnych
retencji mRNA” zrealizowanej pod kierunkiem dra hab. Dariusza J. Smolinskiego,
prof. UMK oraz dr Agnieszki Kotowerzo-Lubnau w roli promotora pomocniczego w
ramach Szkoty Doktorskiej Nauk Scistych i Przyrodniczych - AST, a wykonanej w
Katedrze Biologii Komorkowej i Molekularnej
na Wydziale Nauk Biologicznych i Weterynaryjnych
Uniwersytetu Mikotaja Kopernika w Toruniu

Niniejsza opinia zostata przygotowana na podstawie uchwaty nr 93 podjetej przez Rade Dyscypliny
Nauki Biologiczne Uniwersytetu Mikotaja Kopernika w Toruniu w dniu 21.11.2025 r., zgodnie z
Ustawa z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o Szkolnictwie Wyzszym i Nauce z poZniejszymi zmianami (Dz.U.
22024 r. poz. 1571).

Ocena formalnej strony rozprawy

Rozprawa zostata przedstawiona w formie monografii. Uktad pracy jest przejrzysty i typowy dla
doswiadczalnych prac przyrodniczych, zawiera bowiem wszystkie niezbedne rozdziaty (tj.
Streszczenie w j. polskim i angielskim, Wstep, Cel pracy, Materiaty, Metody, Wyniki, Dyskusje,
Podsumowanie, Literature oraz materiaty uzupetniajace - Suplement) i spetnia powszechnie przyjete
wymogi stawiane eksperymentalnym pracom doktorskim. Ponadto, zawiera informacje nt. zrédet
finansowania niniejszej dysertacji oraz dorobku naukowego w postaci dwéch publikacji naukowych,
ktérych Doktorantka jest wspotautorka, w tym jednej, w ktorej jest pierwsza wspotautorkg.

Celowos¢ podjetych badan

Regulacja ekspresji genow odbywa sie na réznych poziomach i jest kluczowa dla prawidfowego
przebiegu procesow komdrkowych. Jednym z mechanizméw kontroli ekspresji genéw jest
przejsciowa sekwestracja transkryptéw i biatek w wyspecjalizowanych wewnatrzkomérkowych
kompartmentach. Do niedawna ciata Cajala, obecne w wiekszoéci komérek eukariotycznych,
uwazano gtéwnie za centra biogenezy, w tym modyfikacji, niektérych rodzajéw RNA, m.in. matych
jadrowych RNA (SNRNA), zwtaszcza spliceosomowych snRNA. Jak si¢ okazuje, moga one petnié
dodatkowe, dotad nie w petni poznane funkcje, poniewaz zidentyfikowano w nich réwniez
poliadenylowane RNA (poli(A)RNA), w tym mRNA, zaréwno w formie dojrzatej, jak i Zawierajgce
introny. Pionierami badari nad obecnoscig tych transkryptéow w komérkach roslinnych, szczegélnie
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w mejotycznych mikrosporocytach modrzewia, s3 cztonkowie zespotu Katedry Biologii Komérkowe;
i Molekularnej UMK. Sugestia, ze ciata Cajala mogq by¢ zaangazowane w potranskrypcyjna regulacje
ekspresji genéw poprzez Czasowgq retencje specyficznych pre-mRNA z intronami, ktérych uwolnienie
we whasciwym czasie i miejscu umozliwia dokorczenie splicingu, a w konsekwencji udziat dojrzatych,
funkcjonalnych mRNA w translacji odpowiednich biatek, jest nowatorska i warta uwagi. Dlatego
kontynuacje badan podjetych w ramach niniejszej rozprawy, ukierunkowanych na analize sktadu
molekularnego ciat Cajala, obejmujagca m.in. pre-mRNA zawierajace introny oraz snRNA
uczestniczace w splicingu, na réznych etapach cyklu pulsacyjnej transkrypcji, retencji i transportu
transkryptow w komérkach roslinnych, uwazam za w petni uzasadniong i wazna z punktu widzenia
badan podstawowych.

Ocena struktury i zawartosci pracy

Tytut rozprawy wymaga, moim zdaniem, doprecyzowania poprzez wskazanie typu komérek i
materiatu roslinnego objetych badaniami. Obecne brzmienie tytutu sugeruje, ze omawiane
zagadnienia odnoszj sie do ciat Cajala w ujeciu ogdinym.

W Streszczeniu klarownie i syntetycznie zostaty zawarte kluczowe informacje dotyczace rozprawy.
Jednakze, w Celu nalezacego do Streszczenia (str. 10) nie wskazano materiatu badawczego niniejszej
rozprawy. Informacja ta, cho¢ zapewne oczywista dla Doktorantki, nie musi by¢ jednoznaczna dla
czytelnika. Co prawda, materiat ten Pojawia sie¢ w poprzedzajacym akapicie Problem badawczy, lecz
przedstawiono go tam jako przedmiot badar wczesniejszych.

We Wstepie, przejrzyscie i rzeczowo przedstawiono najistotniejsze informacje dotyczace zagadnien
poruszanych w pracy. Czytelnik ptynnie przechodzi z jednego zagadnienia do kolejnego, a
Zzrozumienie omawianej problematyki utatwiaja odpowiednio dobrane ryciny. Rozdziat poswiecony
ciatom Cajala jest przedstawiony w sposdb interesujacy i zawiera informacje dotyczace ich sktadu
oraz funkcji, wprowadzajac czytelnika w bardziej specyficzng problematyke badawcza rozprawy.
Funkcje niezwigzane bezposrednio z tematyka pracy mogtyby jednak zostaé¢ jedynie
zasygnalizowane. Z mojej perspektywy, rozdziat ten zyskatby na wartosci, gdyby zawierat wiecej
wktadu wtasnego Doktorantki w opracowanie tej czesci. Moje odczucie moze wynikac ze znajomosci
literatury dotyczacej tych domen jadrowych, jednak miejscami mozna odnieé¢ wrazenie duzego
podobienstwa do tresci publikacji anglojezycznych (np. legenda do Ryc. 4). Szkoda réwniez, ze w
monografii nie uwzgledniono najnowszych doniesien z publikacji z 2025 r. dotyczacych formowania
ciat Cajala oraz czynnikéw innych niz opisane w pracy, niezbednych do tego procesu (Arias Escayola
etal., J Cell Biol 224, e202305081; Basello et al., J Cell Biol 224, €202309128). Tym bardziej, ze prace
te ukazaty sie w pierwszej potowie ubiegtego roku. Na uznanie zastuguja rozdziaty poswiecone
mechanizmom regulaciji ekspresji gendéw na réznych poziomach. Szczegdlnie wysoko oceniam
sposob przedstawienia zagadnier: zwigzanych z jadrowa retencja poli(A)RNA, w tym pre-mRNA
zawierajacych introny, takze w ciatach Cajala, ktére stanowia istotne tto dla badan prezentowanych
W rozprawie.

Ambitny Cel pracy, poprzedzony krétkim uzasadnieniem stusznosci podjetych badan, zostat jasno
okreslony i wytyczyt interesujacy, spéjny plan badawczy, a hipoteza badawcza zostata jednoznacznie
i zwigZle postawiona.

Materiat badawczy opisano bardzo starannie, a jego charakterystyka wskazuje na to, ze rzeczywicie

Jest on dogodny do badan zwigzanych z metabolizmem RNA. W punkcie 3.2 zabrakto jednak
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wstepnej informacji dotyczacej celu wykorzystania starterowych sekwencji i sond. Ponadto,
wskazane bytoby, aby w tabelach juz w tej czesci pracy, a nie dopiero w rozdziale Wyniki, zamieécic
krotka charakterystyke funkc;ji biatek kodowanych przez MRNA, dla ktérych projektowano startery i
sondy, analogicznie jak w przypadku pierwszorzedowych przeciwciat. O ile w przypadku niektérych
RNA funkcje te sg oczywiste, w innych moga wymaga¢ doprecyzowania. Moim zdaniem nie ma
potrzeby prezentowania tak szczegdtowego sktadu poszczegdlnych roztwordw w rozprawie
doktorskiej (p. 3.5); nie stanowi to jednak wady opracowania.

W rozdziale Metody wyczerpujgco i przejrzyscie opisano poszczegdlne procedury eksperymentalne.
Zawiera on wszystkie informacje niezbedne do zrozumienia przebiegu planu doswiadczalnego i
moze stanowi¢ materiat zrodtowy. Cze$é ta nie budzi zadnych zastrzezen, chociaz, w czesci
dotyczacej jednoczesnej lokalizacji dwdch réznych pre-mRNA, Poli(A)RNA oraz U2 snRNA, w
procedurze eksperymentalnej nie uwzgledniono inkubacji z sondg do identyfikacji U2 snRNA lub w
tytule niepotrzebnie uwzgledniono lokalizacje U2 snRNA.

Wyniki pracy zostaty bardzo dobrze przedstawione, cho¢ ponizej zamiescitem kilka uwag do tej
czesci. Omdwienie poszczegdlnych rezultatéw poprzedzone jest krotkim, ale istotnym i cennym
teoretycznym wstepem do przedstawianych wynikéw, wprowadzajacym czytelnika w omawiane
zagadnienia. Oprdcz samego opisu wynikéw, Autorka dokonata ich interpretacji i sformutowata
wstgpne wnioski. Nalezy wyréznic syntetyczne przedstawienie wynikéw w krétkim podsumowaniu
kazdego podrozdziatu. Bardzo dobrej jakosci dokumentacja obrazowa z mikroskopu konfokalnego,
potwierdzajgca omawiane rezultaty, podnosi wartos¢ pracy zarowno merytoryczng, jak i estetyczna.
Szczegdlinie przydatne podczas lektury Wynikow byty schematy przedstawiajgce fragmenty mRNA
zawierajace eksony i introny oraz miejsca przytaczania starteréw. Otrzymany w niniejszej pracy
interesujacy wynik dotyczacy koiliny, ktéra, jak sig powszechnie uwaza, jest niezbedna do tworzenia
sig i utrzymania integralnosci ciat Cajala, przetamuje ten stereotyp, bowiem pokazuje brak tego
biatka w ostatnich etapach cyklu przy jednoczesnym utrzymywaniu sig ciat Cajala, sadzac po ich
identyfikacji markerem, U2 snRNA (Ryc. 38). Wyjasnienie takiego rezultatu znajduje si¢ w Dyskusji.
Do wspomnianych uwag naleza m.in.: 1) powtérzenie schematu i opisu (Ryc. 13) z Wstepu,
przedstawiajacego etapy cyklu retencjii eksportu poli(A); wystarczytoby odestanie czytelnika do Ryc.
10; 2) zapis ‘... mRNA kodujace RBP10 oraz ACT (Ryc. 15) ..’ sugeruje, ze na rycinie przedstawiono
wyniki zaréwno dla RBP10, jak i dla ACT, podczas gdy sa tylko dla ACT; 3) w opisie wynikéw i/lub
legendzie do Ryc. 17 (str. 91) warto doprecyzowad, ze biatka SERRATE nie obserwowano na terenie
cytoplazmy we wczesniejszych etapach cyklu; podobna uwaga dotyczy biatek Sm (str. 101); 4)
fragment w p. 5.3.1 (str. 95) ,,Wyniki te stanowig potwierdzenie, ze retencyjne pre-mRNA RPB10 s3
w petni funkcjonalne...” jest mylacy, poniewas niedojrzate mRNA nie sq jeszcze funkcjonalne.
Poprawniejsze sformutowanie: » Pre-mRNA RPB10, ktére podlegaja retencji w ciatach Cajala, stang
si¢ w petni funkcjonalne po uwolnieniu do nukleoplazmy, gdzie ostatecznie dojrzejg, a nastepnie
trafig do cytoplazmy ...”; 5) na Ryc. 20 nie uwzgledniono markera ciat Cajala, zatem - skad wiadomo,
ze retencja odbywa sig w tych strukturach? 6) w analizie pre-mRNA kodujgcego hnRNP Q-like
isoform X1 w cyklu Poli(A)RNA (Ryc. 28) w wersji papierowej brakuje odpowiedniej tablicy
przedstawiajgcej wyniki (zamiast niej powtdrzono tablice dla pre-mRNA THOC4 z Ryc. 26); w wersji
PDF problem ten nie wystepuje; 7) fragment dotyczacy wczesniejszych badan nad lokalizacja
pojedynczych retencyjnych pre-mRNA kodujacych biatka Sm (Rudzka i wsp., 2022, str. 97) moze
sugerowac, ze w cytowanej publikacji nie wykazano ich wspatlokalizacji, a wynik ten przedstawiono
dopiero w niniejszej rozprawie. Tymczasem, dane te zostaty juz zamieszczone w przywotanej pracy.
Warto bytoby doprecyzowad, ze czesc rezultatéow prezentowanych w rozprawie zostata Zawarta w
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Cytowanej publikacji. Pozwolitoby to unikna¢ wrazenia powielania danych. Ogélnie rzecz biorac,
wyniki zostaty przedstawione klarownie, przemyslanie i Zinterpretowane w sposéb adekwatny do
postawionej hipotezy, a zgtoszone uwagi dotycza jedynie szczegétow redakcyjnych i
doprecyzowania danych.

W wynikach uzupetniajacych (Suplement) przedstawiono istotne dla niniejszej pracy dane z analiz
molekularnych i genetycznych, w tym zgodnos¢ sekwencji badanych transkryptdw na podstawie ich
mapowania do sekwencji gatunku pokrewnego. Zamieszczono réwnies fragmenty sekwencji DNA
kodujacych analizowane w pracy mRNA z retencyjnymi intronami, na podstawie ktérych
zaprojektowano odpowiednie sondy oraz startery wykorzystane do identyfikacji i potwierdzenia
obecnosci dojrzatych i niedojrzatych form tych transkryptéw, zaréwno na poziomie obrazowania
komérkowego (FISH), jak i w analizie dtugosci produktéw z wykorzystaniem qPCR wraz z
elektroforeza kapilarna. Przedstawiono takze pierwszorzedowg strukture konserwatywne; domeny
Tudor w koilinie modrzewia, ktéra postuzyta do wyprodukowania przeciwciata, wykorzystanego do
komoérkowe;j immunolokalizacji tego biatka. Zaprezentowano réwniez potwierdzenie swoistosci
przeciwciata metoda Western blot. Suplement zawiera ponadto odpowiednie kontrole do badan
immunolokalizacyjnych na poziomie komdrkowym. Bytyby one jednak bardziej czytelne, gdyby juz
w gbrnej czesci paneli jednoznacznie wskazano w obecnoéci czego lub braku czego byty inkubowane
proby (Supl. 29 i 30).

Obszerna Dyskusja zostata podzielona na sekcje tematyczne zgodne z planem badawczym oraz
uzyskanymi wynikami. Na tle literatury, ciekawie oméwiono m.in. charakter i znaczenie pulsacyjnej
aktywnosci transkrypcyjnej oraz z duzym prawdopodobienstwem Zinterpretowano to zjawisko w
badanym materiale. Przekonywajaco przedstawiono réwnies nastgpstwa pulsacyjnej transkrypcji —
Czasowq retencje transkryptéw na terenie jadra komédrkowego oraz ich pOZniejszy, regulowany
transport do cytoplazmy jako mechanizm optymalizujacy biosynteze okreslonych biatek w danej
sytuaciji fizjologicznej, w tym przypadku podczas wczesnych etapow mikrosporogenezy. W tej czesci
pracy Doktorantka wykazata sie umiejetnoscia krytycznego podejscia do zaplanowanych badari oraz
uzyskanych wynikéw, w tym zasadnego doboru transkryptéw z intronami i bez introndéw, w celu
uzyskania optymalnych wynikéw wynikajacych z zatozen pracy, a takze préb wyjasnienia braku
sygnatu w obszarze ciat Cajala dla mRNA z intronem kodujacego biatko THOC4 czy jednoczesnej
obecnosci sygnatéw zaréwno w ciatach Cajala i cytoplazmie odpowiednio dla pre-mRNA kodujacego
biatko RBM39 i jego dojrzatej formy. Doktorantka logicznie taczy i interpretuje uzyskane wyniki, co
szczegdlnie wyraznie widoczne jest w analizie sktadu molekularnego ciat Cajala. Na wiele istotnych
pytan dotyczacych retencji pre-mRNA w ciatach Cajala, pojawiajacych si¢ podczas lektury
wczesniejszych rozdziatéw, podjeto w Dyskusji proby odpowiedzi. Wskazano réwniez kwestie nadal
nierozstrzygniete, ktdre moga stanowi¢ motywacje do kontynuowania badan. Szczegdlnie
interesujaca wydaje sie hipoteza, ze splicing retencyjnych intronéw, w tym pre-mRNA kodujacego
biatko RBM39, mogtby zachodzi¢ w ciatach Cajala. Czy s3 jakies przestanki, wynikajace z obecnych
badan lub hipotetyczne, ktére pozwolityby przypuszczaé, ze ciata Cajala moga by¢ miejscem
splicingu? Rozdziat ten zamyka rycina podsumowujaca dynamike zmian sktadu molekularnego ciat
Cajala w catym cyklu transkrypcji i eksportu poli(A)RNA. Jej legenda, chociaz skrétowo, powinna
zawierac opis przedstawionych zmian.

Podsumowanie ujete w oémiu krétkich punktach pozostawia pewien niedosyt. W tym rozdziale
nalezatoby spodziewa¢ sig jasno sformutowanych wnioskéw, do ktérych uprawniajg uzyskane
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wyniki. Niektore punkty majg charakter podsumowania wynikéw (p. 1, 2, 6), natomiast pozostate
mozna uznac za wiasciwe wnioski.

Zacytowana w monografii Literatura, liczaca 164 pozycje, jest swoista, dobrze dobrana i odnosi sie
do kluczowych i aktualnych prac w zakresie poruszanego tematu.

Ocena merytoryczna pracy

Pulsacyjna aktywnog¢ transkrypcyjna oraz towarzyszace jej jadrowa retencja i eksport do
cytoplazmy poli(A)RNA, w tym MRNA, wydaja sie by¢ zjawiskiem powszechnym zaréwno u zwierzat,
jak i u rodlin. Mechanizmy te petnia istotng role w regulacji ekspresji genéw, m.in. w meskiej linii
komérek ptciowych, umozliwiajac synchronizacje biosyntezy specyficznych biatek z okreslonymi
etapami rozwoju. Rozpoznanie tych proceséw u modrzewia europejskiego, jako przedstawiciela
rodlin nagozalagzkowych, ma charakter odkrywczy. Kontynuacja tych badari przez Doktorantke w
ramach niniejszej rozprawy oraz poszerzanie wiedzy o potencjalnym udziale ciat Cajala w
omawianych procesach s w petni uzasadnione i istotne z poznawczego punktu widzenia nauk
biologicznych.

Solidne  przemyslenia, zaprojektowanie logicznego  uktadu eksperymentalnego, dobre
przygotowanie teoretyczne i opanowanie nietatwego warsztatu badawczego oraz rzetelne
przeprowadzenie czesci doswiadczalnej pozwolity Doktorantce na osiggniecie wytyczonych celéw.
Obejmowaty one identyfikacje transkryptéw z retencyjnymi intronami w mikrosporocytach na
etapie diplotenu profazy | podziatu mejotycznego, komdrkowa lokalizacje wyselekcjonowanych
transkryptéw na tle ogdlnej puli poliadenylowanych RNA oraz analize dynamiki sktadu
molekularnego ciat Cajala na podstawie wybranych biatek w kolejnych etapach cyklu biosyntezy,
retencji i transportu poli(A)RNA. Cele te zostaty zrealizowane z wykorzystaniem wtadciwie
dobranych, zaawansowanych narzedzi badawczych na poziomie analitycznym, cytologicznym,
molekularnym i genetycznym. Zastosowano m.in. ztozone procedury biochemiczne, konfokalna
mikroskopie (w tym immunofluorescencyjna) oraz analizy bioinformatyczne transkryptomu
mikrosporocytéw modrzewia oparte na mapowaniu do zsekwencjonowanego gatunku pokrewnego
— Swierka. Uzyskane w ten sposob dane postuzyty do projektowania starteréw do qPCR oraz sond
do FISH. Chociaz niektére analizy genetyczno-molekularne zostaly zlecone podmiotom
zewnegtrznym, co $wiadczy o umiejetnosci nawigzywania wspotpracy, to bez dobrego przygotowania
teoretycznego z tego zakresu i $wiadomosci o mozliwosciach ich wykorzystania, przygotowanie i
zrealizowanie planu badawczego zgodnie ze sztukg, tj. w logicznie uktadajaca sie catos, mogtoby sie
nie powies¢. Szeroki repertuar zastosowanych metod umozliwit wieloaspektowe potwierdzenie
wynikéw oraz pozytywna weryfikacje hipotezy badawczej zaktadajacej, ze ciata Cajala moga
stanowic miejsce ogdlnej retencji poli(A)RNA. Ponadto, wartog¢ merytoryczng podnosi rdwniez fakt
opublikowania czesci wynikéw w wysoko punktowanych czasopismach.

Badania eksperymentalne nieodtacznie wigza sie z trudnosciami technicznymi, nawet w przypadku
procedur uznawanych za rutynowe. Dlatego tez, na uznanie zastuguje konsekwencja Doktorantki w
pokonywaniu probleméw metodycznych czy opracowanie na potrzeby niniejszych badan np.
techniki multi-indirect FISH, umozliwiajacej identyfikacje wspotwystepujacych pre-mRNA w jednym
preparacie mikroskopowym.

Cho¢ potwierdzono obecnog¢ dojrzatych form mRNA kodujacych biatka RS2Z32, THOC4 oraz hnRNP
Q-like isoform X1 metodq qPCR i analiza transkryptomiczna, to szkoda, ze nie udato sie
pPrzeprowadzi¢ ich komérkowej lokalizacji metodg FISH, analogicznie do niedojrzatych form.
Pozwolitoby to na bardziej jednoznaczne okreslenie réznic w miejscach retencji form dojrzatych i
niedojrzatych. Zasadne wydaje sie podjecie dalszych préb w tym kierunku, a takze sprawdzenie, czy
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dojrzate i/lub niedojrzate mRNA RBM39 podlegaja specyficznej kompartmentacyjnej retenc;ji.
Chociaz niniejsza rozprawa oraz opublikowane artykuty wnoszy istotny wktad w poznanie
mechanizméw retencji pre-mRNA w mikrosporocytach modrzewia, to, jak trafnie podkresla
Doktorantka, wiele zagadnier pozostaje nadal otwartych i wyznacza kierunki dalszych badan.
Szczegdlnie interesujace sa kwestie mechanizméw kierujacych mRNA z intronami do ciat Cajala oraz
rzeczywistych miejsc koricowego splicingu retencyjnych pre-mRNA po ich uwolnieniu do
nukleoplazmy.

Dodatkowe uwagi, komentarze, sugestie

Pytania do Doktorantki zaspokajajgce ciekawosé recenzenta:

- Skoro synchroniczno¢ mikrosporocytéw w obrebie jednego paka oraz na tej samej gatezi wynosi
odpowiednio 93,1% i 92,9%, czy analizowano, jak wyglada synchronicznos¢ mikrosporocytéw na
roéznych gateziach tego samego osobnika lub u réinych osobnikéw? Czy w takich przypadkach
obserwuje sig ich rozsynchronizowanie i obecnos¢ mikrosporocytéw na réznych etapach
rozwojowych?

- Czy mikrosporocyty modrzewia na ktérymkolwiek etapie mejozy s otoczone $ciang kalozowa, jak
ma to miejsce u wielu gatunkéw w okresie od pachytenu do stadium tetrad? Z pracy wynika, ze w
diplotenie posiadaja Sciane celulozowo-pektynowq (str. 53) — czy sytuacja ta zmienia si¢ w innych
stadiach?

- Czy w trakcie catego diplotenu (trwajacego okoto 5 miesigcy), a takze na innych etapach
mikrosporogenezy lub mikrogametogenezy, obserwuje sie cyklicznoé¢ transkrypcji oraz retenc;ji
poli(A)RNA?

- Czy obserwowano zaleznoé¢ migdzy wielkoscig i liczba ciat Cajala a postepem cyklu? Mozna
Przypuszczac, ze w poczatkowych fazach cyklu, kiedy dochodzi do akumulacji poli(A)RNA, struktury
te bytyby wieksze i/lub liczniejsze. Ryc. 40 zdaje si¢ sugerowac taka zaleznoé¢.

- Czy retencyjne introny wykazujg cechy specyficzne, czy tei nie réznia sie istotnie od innych
intronéw? W Dyskusji wspomniano, ze s3 to na ogét introny ze stabszymi miejscami splicingowymi
— Pproszg o doprecyzowanie, czym charakteryzujg sie stabsze i silniejsze miejsca splicingowe (str.
151-152, 157).

Ponadto, z obowigzku recenzenta, ponizej przedstawiam kilka mniej istotnych uwag i sugestii o
charakterze jezykowo-redaktorskim.

Niezreczne lub potoczne sformutowania:

- Wyrazenie ,ewoluuje w czasie” (str. 10) lepiej zastgpi¢ sformutowaniem »~ewoluuje w trakcie
postepu cyklu”.

- Okreslenie ,struktura spinki/szpilki do wtoséw” stanowi skrét myslowy; precyzyjniej bytoby uzyc
formy ,struktura o charakterze (lub typu) spinki/szpilki do wtoséw” (str. 30, 31), analogicznie do
zapisu zastosowanego w legendzie do Ryc. 6.

- Zamiast ,wykazujg komplementarnosé do celu” trafniejsze jest , wykazujq komplementarno$¢ do
sekwencji docelowych” (str. 31). Podobnie okreélenie ~docelowy target” jest stylistycznie
niepoprawne — lepiej uzy¢ formy ,sekwencja docelowa” (str. 114).

-Zwrot ... a co za tym idzie ...” warto zastapic bardziej formalnym ,,... g w konsekwencji ...” (str. 14,
30, 41, 160). Réwniez wyrazenie ~kolejnym krokiem” lepiej w jezyku naukowym zastapié , kolejnym
etapem” — choé¢ w jezyku angielskim pierwsza forma jest powszechna, w polskim stylu naukowym
druga jest bardziej adekwatna.

- Sformutowanie ,,.zachowane” jest niejednoznaczne; precyzyjniej uzy¢ okreslen ~konserwatywne”
lub ,zachowane ewolucyjnie” (str. 30).
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- Zamiast ,surowica wotowa albuminy” poprawnie powinno by¢ ,albumina surowicy wotowej” (str.
74).
- Wyraz ,spadek” w odniesieniu do aktywnosci, stezenia czy intensywnosci lepiej zastepowac

4

terminami ,obnizenie” lub »Zmniejszenie”, ktére maja bardziej formalny charakter.

Uwagi do rycin:

- Wlegendach doRyc. 1,2, 7i 40, poza samymi tytutami, warto zamieécic krétkie opisy rycin, nawet
jesli stosowne objasnienia znajduja sie w tekscie gléwnym.

- Moim zdaniem, samo cytowanie publikacji, z ktérych pochodzj ilustracje, cho¢ konieczne, jest
niewystarczajace. Ryciny powinny zosta¢ odpowiednio zmodyfikowane pod wzgledem graficznym;
nie wystarczy jedynie przettumaczenie opisdw (Ryc. 1, 2). Ryc. 3 stanowi wierng kopie ilustracji z
artykutu.

- Brakuje konsekwencji w iezyku opiséw rycin — czeéé z nich zawiera opisy w jezyku polskim, czesé
w angielskim. W pracy nalezatoby ujednolici¢ je jezykowo; zasadne wydaje sie stosowanie opisow w
jezyku polskim (np. Ryc. 2 vs. Ryc. 5).

- W tekscie gtownym brak odwotan do Ryc. 4i7.

Pozostate uwagi:

- Anglojezyczne nazwy biokondensatéw mozna rozwazy¢ zastapieniem polskimi odpowiednikami
(np. paracetki czy ciata P), zwtaszcza, ze w pracy stosowane jest okreslenie ciafa Cajala zamiast Cajal
bodies.

- Stwierdzenie, ze rola danego czynnika lub procesu »hie zostata dotad zbadana”, przy jednoczesnym
Cytowaniu pracy z 2004 r., jest ryzykowne, o ile nie towarzyszy mu pewnosg, ze rozstrzygniecie tego
zagadnienia pozostaje aktualne réwnies w Swietle nowszej literatury (str. 25).

- Rozwiniecia skrétéw oraz ich wprowadzanie powinny nastepowac przy pierwszym uzyciu danego
terminu i tylko jednokrotnie (np. U RNA, snurportyna, scaRNA, ciata Cajala).

- Chlorek wapnia to oczywiscie nie NaCl (str. 58).

- Ze wzgledu na duzq liczbe tabel w monografii, wskazane bytoby ich numerowanie oraz opatrzenie
legendami zawierajgcymi tytuty i krétkie opisy.

- Nie zaleca sie prezentowania tych samych danych w dwdéch formach; nalezy wybra¢ jedng —
tabelaryczng albo graficzng (Supl. 1, 2).

Praca zyskataby na wartoéci pod wzgledem formalnym, gdyby zostata staranniej dopracowana
jezykowo oraz redakcyjno-edytorsko. Autorka nie ustrzegta sie dosé¢ licznych uchybien
interpunkcyjnych i gramatycznych, w tym btedéw ortograficznych i literowych, a takze
niekonsekwencji w stosowaniu spacji.

Pomimo tych uwag, lektura niniejszej monografii sprawita mi ogromng przyjemnos¢, dostarczyta
bowiem wielu ciekawych i nowych faktow w przedmiocie moich zainteresowar naukowych.
Gratuluje Doktorantce, Promotorom i Zespotowi doboru tematu i jego zrealizowania.

Podsumowanie

Wyniki uzyskane w rozprawie doktorskiej mgr Karoliny M. Majewskiej pt. »Dynamika sktadu
molekularnego ciat Cajala Jjako centréw regulacyjnych retencji mRNA” stanowig bezsporng wartoé¢
naukowga o charakterze Poznawczym i przyczyniajq sie do poszerzenia dotychczasowej wiedzy nt.
retencji poliadenylowanych mRNA w ogole, a zwtaszcza tych pre-mRNA : nieukorczonym
splicingiem. Ponadto, przystuzyty sie do poznania znaczacej roli ciat Cajala w mechanizmach regulacji
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ekspresji gendw u roglin, szczegolnie w meskich generatywnych organach roélinnych podczas
mikrosporogenezy. Dysertacja ta stanowi nowatorskie ujecie problemu naukowego, co podkresla
jej oryginalnosé, i charakteryzuje sie wysoka wartoscig merytoryczna, a Doktorantka prezentuje
dojrzato$¢ i wysokie kompetencje w prowadzeniu dziatalnosci naukowej, w tym umiejetnosé
planowania badarn eksperymentalnych, stawianie hipotez, biegto$¢ w analizie danych literaturowych
i kojarzeniu faktéw, formutowanie odpowiednich wnioskéw i rozwigzywanie problemoéw
badawczych oraz posiadanie udokumentowanej obszernej wiedzy teoretycznej w dyscyplinie nauki
biologiczne.

Niniejsza rozprawa, jako czgs$¢ pracy zespotowej (sadzac po zawartoéci tozsamych wynikéw w
opublikowanych wspétautorskich pracach i niniejszej rozprawy oraz nieopublikowane jeszcze
materiaty zamieszczone w monografii), spetnia wymogi okreélone w art. 187 ustawy Prawo o
Szkolnictwie Wyzszym i Nauce z dnia 20 lipca 2018 r. z poZniejszymi zmianami. W zwigzku z
powyzszym, z petnym przekonaniem zwracam si¢ do Wysokiej Rady Dyscypliny Nauki Biologiczne
Uniwersytetu Mikotaja Kopernika w Toruniu o umozliwienie Pani mgr Karolinie M. Majewskiej
przystapienia do dalszych etapow postgpowania w sprawie o nadanie stopnia doktora w dziedzinie
nauk scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.
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