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Nauki medyczne

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska mgr inz. Krzysztofa Zaka po$wiecona
zostala zagadnieniu o duzym znaczeniu naukowym, praktycznym oraz spolecznym.
Problematyka identyfikacji genetycznej nieznanych zwlok i szczatkéw ludzkich nalezy do
najtrudniejszych obszarow wspolczesnej medycyny sagdowej i genetyki sadowej, zwlaszcza w
przypadkach materiatu silnie zdegradowanego, pochodzacego ze szczatkow archiwalnych, przy
jednoczesnym ograniczonym dostgpie do krewnych bliskiego stopnia.

Autor podjat temat niezwykle aktuainy, a zarazem wymagajacy zardwno bardzo dobrego
przygotowania laboratoryjnego, jak i znajomosci metod statystycznej interpretacji wynikow
badan DNA. Dodatkowego znaczenia rozprawie nadaje fakt, iz badania osadzono w kontekscie
historycznym ekshumacji ofiar represji stalinowskich z okresu Wielkiego Terroru w Adzarii
(Gruzja) z lat 1937-1938. Tym samym praca wykracza poza wymiar czysto naukowy,
obejmujac réwniez istotny aspekt humanitarny i spoleczny.

Rozprawa posiada prawidtowy ukiad formalny. Obejmuje wstep, cele pracy, materiat i metody,
wyniki badan, dyskusje, wnioski oraz pimiennictwo. Konstrukcja pracy jest logiczna, a tok
wywodu przejrzysty. Autor konsekwentnie prowadzi czytelnika od przedstawienia problemu
badawczego, poprzez zastosowane rozwiazania metodologiczne, az do praktycznych wnioskow
wynikajacych z przeprowadzonych analiz.

Na szczegdlne podkreslenie zastuguje zakres materialu badawczego. Autor przeanalizowat 28
szkieletéw oraz material porownawczy pochodzacy od 58 os6b nalezacych do 20 rodzin. Jest
to materiat trudny, wymagajacy zaréwno odpowiedniego przygotowania laboratoryjnego, jak i
umiejetnego planowania badan.



Najwigksza wartoscig rozprawy jest opracowanie oraz praktyczna weryfikacja wieloetapowego
modelu identyfikacyjnego, integrujgcego rézne klasy markeréw genetycznych oraz kilka
niezaleznych narzedzi obliczeniowych. Autor wykorzystal panele autosomalnych STR,
markery Y-STR, rozszerzony panel KinFinder przeznaczony do analiz dalszego
pokrewienstwa, a takze panel SNP. Takie podejscie nalezy ocenié bardzo wysoko, poniewaz
odpowiada ono rzeczywistym potrzebom wspéiczesnej praktyki identyfikacyjnej, gdzie
pojedyncza metoda czgsto okazuje sie niewystarczajaca.

Wysoko oceniam réwniez zastosowanie kilku systeméw biostatystycznych stuzacych do
interpretacji pokrewiefistwa. W sprawach, w ktérych badaniu podlegaja krewni dalszego
stopnia, wlasciwa analiza statystyczna ma znaczenie podstawowe. Autor wykazal dobrg
znajomosé tej problematyki oraz umiejetnos¢ praktycznego wykorzystania dostepnych
narzedzi,

Za istotne osiggnigcie nalezy uznaé uzyskanie jednoznacznych identyfikacji genetycznych dla
wszystkich rodzin poszukujacych krewnych znajdujacych sie na analizowanej liscie
egzekucyjnej. Wynik ten swiadczy zaréwno o trafnym doborze metod, jak i o prawidlowej
interpretacji danych.

Cenne sa réwniez obserwacje dotyczace przydatnosei okreslonych elementéw kostnych jako
zrodta DNA. Potwierdzenie wysokiej wartosci diagnostycznej czesci skalistej kosci skroniowe;j
ma znaczenie praktyczne i znajduje zastosowanie w przyszlych badaniach materialu
historycznego oraz sadowego.

Na uznanie zastuguje takze fakt, ze autor nie ograniczyl si¢ wylacznie do analiz
laboratoryjnych, lecz wykorzystat dane genealogiczne oraz rekonstrukejg struktur rodzinnych,
Pozwolito to skorygowa¢ niektére bigdne informacje przekazywane przez czlonkéw rodzin i
unikna¢ wynikéw falszywie negatywnych.

Rozprawa nie jest jednak wolna od pewnych uchybien, ktére nalezy wskazaé.
Doprecyzowanie redakcyjne dotyczace liczby rodzin

W streszezeniu warto byloby wyraZnie zaznaczyé, ze sposrod 20 rodzin obj¢tych badaniem trzy
dotyczyly osob spoza analizowanej listy egzekucyjnej, dlatego identyfikacje odnosily sie do 17
rodzin odpowiadajacych przyjetej hipotezie badawczej.

Skréty i terminologia

W streszczeniu pojawiaja si¢ skroty specjalistyczne (m.in. NN, STR, Y-STR, SNP, iiSNP,
NGS, IBD, LR) bez rozwinigcia przy pierwszym uzyciu, Warto ujednolici¢ t¢ kwestig
redakcyjnie,

Dobér baz populacyjnych

Najistotniejsze zastrzezenia metodologiczne dotycza panelu KinFinder. Dla komercyjnych
systeméw (GlobalFiler™, Yfiler™ Plus) istnieja szeroko dostgpne bazy referencyjne
(STRidER, YHRD), natomiast dla KinFinder zabraklo petniejszej charakterystyki populacji
uzytej do estymacji czgstosci alleli, w tym: liczebnosci proby, testow Hardy’ego-Weinberga,
parametréw heterozygotycznosci, pordwnania z populacjg gruzifiska.



Poniewaz panel ten shuzyt analizom dalszego pokrewiefistwa, ma to znaczenie szczegblne.
Brak poréwnania z innymi panelami komercyjnymi

Pewnym niedosytem pozostaje brak poréwnania z innymi szeroko stosowanymi zestawami,
zwlaszeza: PowerPlex Fusion 6C (Promega), Investigator 24plex QS (Qiagen).

GlobalFiler™ oraz Fusion 6C s3 obecnie jednymi z najczgsciej alternatywnie stosowanych
paneli w laboratoriach genetyki sadowej, a w sprawach trudnych moga si¢ wzajemnie
uzupetniaé. Fusion 6C zawiera dodatkowe loci: Penta D, Penta E, DYS570, DYS576.

Zwlaszcza Penta D i Penta E moga zwigksza¢ moc dowodowg przy dalszym pokrewienstwie
i niepetnych profilach DNA.

Ograniczenia techniczne metod

Autor rzetelnie wskazal réwniez, ze: KinFinder jest bardziej podatny na drop-out w materiale
niskokopijnym niz standardowe zestawy komercyjne, niektore programy (KinBN, pedbuildr)
wymagaja pelnych danych dla wszystkich oséb, co przy niepeinych profilach wymusza
redukcje liczby markerow.

Uwagi powyzsze nie zmieniaja jednak jednoznacznie wysokiej oceny rozprawy. Majg one
charakter uzupelniajacy i w Zadnym stopniu nie podwazajg wartosci przedstawionych
wynikow.

Piémiennictwo zostalo dobrane wiasciwie i obejmuje zaréwno klasyczne pozycje z zakresu
genetyki sadowej, jak i publikacje aktuaine. Autor swobodnie porusza si¢ w literaturze
przedmiotu, co znajduje odzwierciedlenie w dojrzatej dyskusji wynikow.

W mojej ocenie mgr inz. Krzysztof Zak wykazal si¢ bardzo dobrym przygotowaniem
teoretycznym, biegloscia warsztatowg oraz umiejgtnoscia samodzielnego rozwiagzywania
zlozonych problem6w badawczych. Przediozona rozprawa stanowi wartosciowe, oryginalne i
dojrzate opracowanie naukowe, wnoszace istotny wklad do rozwoju genetyki sadowe;.

Rozprawa wykracza poza ramy czysto technicznej nauki. Identyfikacja ofiar umozliwia
rodzinom: zakoficzenie wieloletniej niepewnosci, godny pochowek bliskich, przywrocenie
pamigci historyczne;).

Autor shusznie podkresla takze koniecznoé minimalizacji destrukcyjnosci pobierania prébek
kostnych oraz etycznego podejscia do badan szczatkoéw ludzkich.

Whiosek koncowy

Stwierdzam, ze rozprawa doktorska mgr inz. Krzysztofa Zaka pt. ,,Optymalizacja procesu
identyfikacji genetycznej NN zwlok i szczgtkéw ludzkich” speinia wymagania stawiane
rozprawom doktorskim okreslone w obowiazujacych przepisach prawa.

Whnosze o dopuszczenie Doktoranta do dalszych etapéw postgpowania doktorskiego.



Jednoczesnie, majgc na uwadze wysoki poziom merytoryczny pracy, jej walor aplikacyijny,
znaczenie spoleczne oraz samodzielno$é badawczg autora, wnosze o wyrb6inienie rozprawy,
o ile przewiduja to obowiazujace regulacje jednostki prowadzacej postepowanie.

Ocena koricowa: pozytywna, z wnioskiem o wyréznienie.
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