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RECENZJA
rozprawy doktorskiej mgr inz. Krzysztof Zaka

pt. ,,Optymalizacja procesu identyfikacji genetycznej NN zwlok i szczatkéw ludzkich®

Przedmiotem rozprawy doktorskiej mgr inz. Krzysztofa Zaka jest optymalizacja metod
identyfikacji genetycznej szczatkow ludzkich pochodzacych z materiatu archiwalnego. Tematyka ta
jest niezwykle aktualna i wazna zaréwno z punktu widzenia nauki, jak i praktyki medycyny
sadowej oraz historii. Doktorant podejmuje wyzwanie opracowania optymalizacji procesu
identyfikacji genetycznej zwlok oraz identyfikacji ofiar Wielkiego Terroru w Gruzji (Adzaria),
gdzie od zdarzen minglo blisko 90 lat. Praca wpisuje si¢ w nurt nowoczesnej genetyki sadowej,
poszukujacej skutecznych rozwigzan w sytuacjach, gdy materiat biotogiczny jest silnie

zdegradowany, a dostepni krewni reprezentujg jedynie dalekie linie pokrewienstwa.

Celem rozprawy bylo opracowanie oraz weryfikacja zintegrowanego schematu
analitycznego umozliwiajacego skuteczng identyfikacje genetyczng NN szczatkow ludzkich,
zwlaszcza w sytuacjach ograniczonej jakosci materiatu biologicznego oraz dostepnosci jedynie
dalszych krewnych. Doktorant postawit sobie za zadanic wykazanie, ze potaczenie klasycznych
markeréw STR z markerami Y-STR, panelami SNP oraz zaawansowang biostatystyka pozwala na

uzyskanie wiarygodnych wynikéw nawet przy niskiej jakosci DNA,

Cel pracy zostal jasno sformutowany i konsekwentnie realizowany. Doktorant
przeprowadzit kompleksowe badania obejmujgce analize materiatu kostnego oraz probek

referencyjnych, a takze zastosowal zaawansowane metody statystyczne i symulacyjne.



Materiat badawczy byt unikalny i wymagajacy — obejmowal 28 szkieletow z masowej mogily oraz 58
prabek referencyjnych od cztonkéw 20 rodzin, co stanowi solidng podstawe analityczng. Do analizy

Doktorant zastosowat do badan szeroki wachlarz metod:
+ analiz¢ markeréw STR autosomalnych i Y-STR;
» analizg SNP z wykorzystaniem technologii NGS;
» narzedzia bioinformatyczne i statystyczne (Familias, FamLink, KinBN, pedbuildr);
» symulacje pokrewienstw oraz analize biostatystyczng.

Dobdr metod nalezy uzna¢ za trafny i adekwatny do postawionego problemu badawczego. Na
szczeglOlne uznanie zastuguje integracja roznych typéw markeréw genetycznych oraz zastosowanie

symulacji genealogicznych, co znaczaco zwigksza wiarygodnos$¢ analiz.

Uzyskane wyniki pozwolily na osiggniecie zatozonych celéw badawczych. Wyniki badan
zostaly przedstawione w sposob szczegdlowy 1 uporzagdkowany. Najwazniejszym osiggnigciem pracy
jest opracowanie i przetestowanie schematu decyzyjnego doboru paneli markeréw genetyeznych.

Doktorant wykazal, ze:

« zastosowany model pozwolil na jednoznaczng identyfikacj¢ we wszystkich 17 rodzinach,
ktérych bliscy znajdowali sig na liscie egzekucyjnej;

» markery Y-STR byly kluczowe dla podniesienia wartosci dowodowej i weryfikacji linii
ojcowskiej;

» skutecznos¢ integracji markerow STR, Y-STR i SNP;

» zastosowanie zaawansowanych symulacji pozwolito na wykrycie blednych zalozen
genealogicznych w rodzinach, co w standardowej analizie mogioby prowadzi¢ do falszywych

wykluczen;

« udowodnit, Ze klasyczne zestawy STR pozostajg fundamentem identyfikacji ze wzglgdu na
koszty i dostgpnosé¢ baz populacyjnych, a ich skutecznos¢ wzrasta przy integracji z innymi
typami markerow.,

Interpretacja wynikow jest poprawna, logiczna i poparta odpowiednig analizg statystyczng.
Na szczegdlne podkreslenie zastuguje interdyscyplinarny charakter pracy, taczacy elementy genetyki

molekularnej, biostatystyki, genealogii oraz nauk sgdowych.
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Interpretacja wynikow jest poprawna, logiczna i poparta odpowiednig analiza statystyczna. Na
szczegolne podkreslenie zastuguje interdyscyplinarny charakter pracy, tgczacy elementy genetyki

molekularnej, biostatystyki, genealogii oraz nauk sagdowych.

Doktorant osadza swoje badania w kontekscie rzeczywistego projektu identyfikacyjnego

dotyczacego ofiar represji okresu Wielkiego Terroru w Adzarii, co dodatkowo podnosi range pracy.

Dyskusja zostata przeprowadzona w sposéb dojrzaty i krytyczny. Doktorant odnosi swoje

wyniki do aktualnej literatury oraz wskazuje ograniczenia zastosowanych metod, w tym:

+ ograniczong skutecznosé panelu KinFinder przy silnej degradacji DNA ze wzgledu na wysoki

odsetek zjawisk typu drop-out;

« wzglednie niskg wartos¢ dowodowg panelu Precision ID Identity. Wskazuje przy tym, ze
szersze panele SNP moglyby dostarczy¢ bardziej wiarygodnych wynikow w takich
przypadkach;

« ryzyko wystapienia bledow interpretacyjnych przy sprzgzeniach genetycznych;

« problemy z jakoscia materiatu referencyjnego. Wyzwanie stanowila nie tylko degradacja DNA
w szczatkach, ale rowniez ograniczona dostgpnosé probek od krewnych, co w niektorych

rodzinach wymuszalo analize bardzo dalekich i skomplikowanych linii pokrewienstwa.

Na szczegélne uznanie zastuguje omowienie aspektow praktycznych oraz mozliwosci implementacji

zaproponowanego modelu w rzeczywistych procedurach identyfikacyjnych.

Whioski sg zgodne z przedstawionymi wynikami i stanowig logiczne podsumowanie pracy.
Doktorant wykazal, ze zastosowanie zintegrowanego podejscia analitycznego znaczaco zwigksza

skutecznos¢ identyfikacji genetycznej w trudnych przypadkach.

Praca ma przejrzystg strukture, jest napisana poprawnym jezykiem naukowym, zawiera
obszerny wstep historyczny i teoretyczny, szczegdtowy opis 20 przypadkéw rodzinnych oraz wnikliwa
dyskusje. Materiat ilustracyjny jest bogaty i adekwatny do prezentowanych tresci. Na szczegolng
uwage zastuguje fakt, ze doktorant nie ograniczyt sie do suchej analizy danych, ale odnidst si¢ rowniez
do etycznego i socjologicznego wymiaru badan ofiar zbrodni. Nieliczne uchybienia maja charakter

redakcyjny i nie wptywaja na wartos¢ merytoryczng pracy.



Przedstawiona rozprawa doktorska mgr inz. Krzysztofa Zaka spelnia warunki okreslone
w art. 187 Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. 2018 poz.
1668). W zwigzku z tym wnosz¢ o dopuszczenie mgr inz. Krzysztofa Zaka do dalszych etapéw
przewodu doktorskiego oraz o nadanie mu stopnia doktora nauk medycznych i nauk o zdrowiu w

dyscyplinie nauki medyczne.

Biorge pod uwagg, ze Doktorant opracowal i przetestowal schemat decyzyjny doboru paneli
markerdéw genetycznych do analizy materiatu biologicznego o ograniczonej jakosci, jak rowniez

interdyscyplinarny charakter pracy rekomenduje¢ Radzie Naukowej wyréznienie tej pracy.



