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Ocena
rozprawy doktorskiej Pana magistra Macieja Kocinskiego pt. "Filogeneza pasikonikow z
grupy Poecilimon ornatus (Orthoptera)"

Przedstawiona do oceny praca dotyczy analizy powigzan filogenetycznych grupy gatunkéw z
rodzaju Poecilimon Fischer, 1853 nalezacego do rzgdu owadow prostoskrzydtych (Orthoptera).
Rodzaj ten grupuje ok. 145 gatunkow i jest szeroko rozmieszczony w Palearktyce. Obejmuje on
gléwnie gatunki o zredukowanych skrzydtach i podzielony jest na 18 nieformalnych grup
gatunkowych. Jedna z nich, grupa Poecilimon ornatus, byta przedmiotem badan Doktoranta wraz
z zespotem. Gatunki zaliczane do tej grupy wystepuja przede wszystkim na obszarze Pétwyspu
Balkanskiego. Klasyfikacja oraz taksonomia tej grupy gatunkéw, mimo wielu opracowan gtownie
morfologicznych, nadal stanowi problem dla specjalistow zajmujacych si¢ ta grupg owadow.

Problem badawczy, ktorym zajal si¢ Pan mgr Kocinski, jest o tyle typowy, ze w wielu
grupach owadow gatunki nielotne, dodatkowo zamieszkujace tereny gorzyste, wytwarzaja wiele
form o trudnych do ustalenia relacjach filogenetycznych, czego przyczyna moga by¢ niepetne
rozdzielenie puli genowej, procesy hybrydyzacji czy zmiany zasiegdw wystgpowania zwigzane np.
ze zmianami klimatu. Stanowi to dos$¢ ciekawy 1 nietrywialny przedmiot badan.

Praca doktorska ma forme¢ spdjnego tematycznie zbioru artykuléw opublikowanych lub
przyjetych do druku w wydawnictwach naukowych. Sktada si¢ z dwdch prac opublikowanych w
latach 2020 1 2021 oraz jednej przyjetej do druku. Sa to nastepujace pozycje:

1. Kocinski M. 2020. The relationships within the Poecilimon ornatus group (Orthoptera:
Phaneropterinae) based on the cytochrome ¢ oxidase | gene. Folia Biologica (Krakow) 68: 7-
13.

2. Kocinski M., Grzywacz B., Hristov G., Chobanov D. 2021. A taxonomic outline of the
Poecilimon affinis complex (Orthoptera) using the geometric morphometric approach. PeerJ
9:12668.
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3. Kocinski M., Chobanov D., Grzywacz B. 2022. New insights into the genetic diversity of the
Balkan bush-crickets of the Poecilimon ornatus group (Orthoptera: Tettigoniidae). Arthropod
Systematics & Phylogeny - w druku.

Nalezy doda¢ ze ostatnia, trzecia praca zostata juz opublikowana po otrzymaniu przeze
mnie rozprawy do oceny. Wszystkie prace zostaty napisane w jezyku angielskim 1 opublikowane
w miedzynarodowych czasopismach indeksowanych w Journal Citation Report. Pierwsza praca z
cyklu jest jednoautorska, a w pozostaltych dwoch publikacjach mgr Maciej Kocinski jest
pierwszym i korespondencyjnym autorem. Zgodnie z informacjami zawartymi w o$wiadczeniach
wspotautorow, udziat Doktoranta w tworzeniu drugiej i trzeciej publikacji wchodzacych w sktad
pracy doktorskiej byt znaczacy i w obu przypadkach wynosit 70%. Obejmowat przy tym wszystkie
etapy powstawania publikacji naukowej od zaplanowania badan, poprzez zebranie materialow,
badania laboratoryjne, analizy danych, interpretacje wynikéw a finalnie takze przygotowanie
tekstu publikacji.

Wskazniki oddziatywania czasopism (IF), w ktorych opublikowano artykuly sg
zréznicowane 1 wynosza 0,432, 2,984 oraz 2,354. Sumaryczna warto$¢ IF wynosi 5,77, a §rednia
1,923, co w entomologii stanowi wynik bardzo dobry. Sumaryczna liczba punktow MEiN wynosi
300.

Poprawnos$¢ redakcyjna rozprawy

Rozprawa doktorska ma uktad typowy dla osiggnie¢ naukowych opartych na zbiorze
opublikowanych artykutow. Sktada si¢ z kilku rozdziatéw napisanych w j. polskim i obejmuje
informacje wstepne (Streszczenie, Summary, Publikacje stanowigce przedmiot rozprawy
doktorskiej - wykaz) oraz numerowane rozdzialy czgsci merytorycznej (Wstegp, Cele i hipotezy
badawcze, Materiaty i metody, Wyniki, Dyskusja, Podsumowanie), ktore tacznie omawiajg cykl
trzech publikacji. Na koncu znajduje si¢ Literatura, Artykuly (wchodzace w sklad rozprawy),
Zataczniki i O$wiadczenia wspotautoréw. Kazda z prac wehodzacych w sktad cyklu odzwierciedla
uktad typowy dla publikacji naukowych 1 jest bogato uzupetniona tabelami oraz ilustracjami.
Jedyna uwaga krytyczna odnosi si¢ do umieszczenia materialdw dodatkowych (supplementary
materials) w osobnym rozdziale zamiast bezposrednio po odpowiednim artykule, co wydaje si¢
bardziej naturalnym uktadem.

Ocena artykulow wchodzacych w sklad rozprawy doktorskiej

Prace bedace podstawa rozprawy zostaly opublikowane w czasopismach o ugruntowane;j
pozycji i renomie, co oznacza ze byty poddane merytorycznej ocenie redaktorow jak i recenzentow.
Jednak mam pewne komentarze i uwagi do poszczegdlnych prac.
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Art #1. Pierwsza publikacja dotyczy analizy powigzan filogenetycznych w obrebie grupy
gatunkowej Poecilimon ornatus. Analiza ta oparta jest o jeden marker molekularny, barkodowy
fragment pierwszej podjednostki oksydazy cytochromowej (COI). Publikacj¢ t¢ nalezy uznac za
badania wstepne 1 stanowigce punkt wyjscia do dalszych badan nad analizowang grupg owadow.
Jest to pierwsza proba analizy powigzan filogenetycznych W tej grupie gatunkow przy uzyciu
oksydazy cytochromowej. Praca w cato$ci wykonana jest przez doktoranta i nalezy tu docenic
samodzielno$¢ 1 umiejetnos¢ wykonania wszystkich analiz. Jednak nie udato si¢ unikna¢ kilku
btedéw takich jak np.: a) brak informacji w jakim programie wykonana zostala analiza
bayesowska; b) rozbiezna liczba okazéw uzytych w analizie, w sekcji Material and Methods
wymieniono, ze w analizie uzyto 84 okazow Poecilimon (zarowno z grupy ornatus jak i z innych
grup gatunkowych), a jako grupy zewnetrznej uzyto Polysarcus denticauda (tacznie 85 okazéow),
za§ w towarzyszace]j artykutowi tabeli wymieniono 65 okazéw z grupy ornatus plus 6 z grup
zewnetrznych (tacznie 71), natomiast na drzewie filogenetycznym widnieja 84 taksony terminalne.

Art #2. W drugiej publikacji Doktorant wraz ze wspoipracownikami skupia si¢ na analizie
morfometrycznej czterech wybranych struktur morfologicznych, trzech samca (pronotum,
przysadka odwlokowa, przednie skrzydio) oraz jednej struktury samicy (poktadetko). Analizy
wykazaty zroznicowana przydatno$¢ tych struktur do wyodrgbniania taksondw na poziomie
gatunkowym i podgatunkowym. Oceniam t¢ czg¢s¢ pracy doktorskiej jako wartosciows, gdyz w
dobie wszechobecnych analiz molekularnych analizy cech morfologicznych sa stosunkowo rzadko
wykonywane, a niosg ze sobg duzo informacji o ewolucji struktur czy behawiorze, czego brakuje
w analizach czysto molekularnych.

Dodatkowo w pracy tej wykonana zostala ponownie analiza sekwencji oksydazy cytochromowej
jednak trudno nie odnie$¢ wrazenia, ze jest ona niejako doklejona i nie ma wiele wspolnego z
analizowanymi cechami morfologicznymi. Cechy morfologiczne nie zostaly zmapowane a tylko
pobieznie omdéwione w kontekScie tego drzewa. Mozna bylo przeciez przedyskutowa¢ wyniki
analizy morfometrycznej w oparciu o drzewo zaprezentowane w poprzedniej pracy. Dodatkowo w
sekcji Materials &Methods nie ma podanej listy uzytych do analiz sekwencji, co znaczaco utrudnia
poréwnanie tych wynikow z wynikami z pierwszej pracy. Ponadto znéw, w tekscie pojawia si¢
liczba 71 przeanalizowanych sekwencji, podczas gdy na zaprezentowanym drzewie widnieje
jedynie 57. Pomimo wykonania analiz metoda bayesowska i najwigkszej wiarygodnos$ci, w opisie
wynikow trudno si¢ doszuka¢ opisu roznic czy podobienstw otrzymanych drzew (poza
enigmatycznym stwierdzeniem, ze byly podobne), a na ilustracjach zamieszczono jedynie drzewo
bayesowskie.

Art #3. Trzecia praca jest najobszerniejsza i obejmuje analize czterech markeréw
molekularnych w tym oksydazy cytochromowej COI, fragmentu dehydrogenazy NADH2, regionu
kontrolnego CR oraz ITS1. Dane te zostaly poddane wielu analizom takim jak rekonstrukcja
powigzan filogenetycznych, analizie wyznaczania granic gatunkow, analizie czasu dywergencji,
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czy analizie biogeograficznej. Oceniam t¢ prace pozytywnie z racji wykazania umiejetnoSci
wykonania wielu obliczen przy zastosowaniu roznych, czasem skomplikowanych programow.

Moja watpliwos$¢ budzi jednak wybranie niektorych fragmentow gendow do odtwarzania
relacji filogenetycznych, a zwtaszcza oparcie wiekszo$ci analiz (poza analizg filogenetyczng) na
tylko jednym markerze molekularnym, czyli sekwencji oksydazy COI, co w obecnych czasach
stanowi juz przezytek. Obecnie istnieje wiele publikacji dokumentujgcych niewiarygodnosé
barkodowego fragmentu sekwencji oksydazy COI (ale i calej sekwencji genu) w odtwarzaniu
powigzan filogenetycznych. Oczywiscie analiza tego fragmentu w ramach badan wstepnych jest
uzasadniona, m.in. z racji najwigkszej bazy danych sekwencji porownawczych zdeponowanych w
GenBanku czy tatwosci amplifikacji tego fragmentu genu. Jednak wnioskowanie o relacjach
filogenetycznych na podstawie tego fragmentu DNA powinno by¢ traktowane ze sporg rezerwa.
Stad tez moje pytanie, dlaczego majac do dyspozycji kilka markeréw molekularnych Doktorant
zdecydowat si¢ na wykonanie wielu analiz (jak analiza wyznaczania granic gatunkdéw, datowanie
drzewa filogenetycznego czy analiza biogeograficzna) w oparciu tylko o jeden marker czyli
oksydaze? Analizy te moga by¢ w duzym stopniu obarczone bt¢dem wynikajagcym z niewtasciwej
rekonstrukcji drzewa filogenetycznego w oparciu o ten jeden marker. Co prawdopodobnie ma
odzwierciedlenie w analizie wyznaczania granic gatunkow gdzie Doktorant sam stwierdza, ze
zadna z zastosowanych metod nie potwierdza liczby gatunkow wyznaczanych metodami
morfologicznymi czy bioakustycznymi.

Takze w tej pracy pojawiaja si¢ pewne niescistosci. Nie jest np. wyraznie opisane ile
sekwencji i dla jakich markerow zostato pozyskanych de novo, a ktore pochodzg z wezesniejszych
prac, a tym samym czy analizowane okazy to sg te same okazy co uzyte w analizach w poprzednich
pracach (a wigc dane sg kompatybilne) czy tez sg to inne, nowo zebrane okazy. Tych informacji
mozna dowiedzie¢ si¢ jedynie sprawdzajgc numery akcesyjne poszczegdlnych sekwencji.

Uwagi ogolne

Czes¢ wstepna pracy doktorskiej, napisana w jezyku polskim, nie zawsze jest kompatybilna
z trescig poszczeg6Olnych artykutow, Na przyktad opisanie wspdlnego dla wszystkich prac
paragrafu Materialy i metody nie odzwierciedla rdznic metodycznych zastosowanych w
poszczegoOlnych artykutach np. w Art #1 analiza Maximum Likelihood zostala policzona w
programie Phyml (o ktorym nie ma stowa W Materiatach i metodach), a nie 1Q-Tree jak w dwoch
pozostaltych pracach. Analizy filogenetyczne wykonano tez na réznych zestawach danych w
przypadku kazdej z trzech prac, natomiast czgs¢ metodyczna napisana jest w taki sposob, ze
czytelnik odnosi wrazenie, ze w kazdej z trzech publikacji analizowany jest taki sam zestaw
danych. Wynika to zapewne ze zbyt skrotowego opisu tej czesci pracy.
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Cele przeprowadzonych badan i hipotezy zostaly dos$¢ jasno okreslone. Choé
sformutowanie pierwszej hipotezy budzi pewne moje watpliwosci "I) ZrozZnicowanie genetyczne
pasikonikow z grupy Poecilimon ornatus jest zgodne z ich zmiennoscig morfologiczng". Nie jestem
pewien czy zroznicowanie genetyczne da si¢ w prosty sposob poréwnaé ze zmiennoscig
morfologiczng, a tym samym stwierdzi¢ czy jest ono zgodne czy tez niezgodne. Co najwyzej
mozna stwierdzi¢, ze drzewa pokrewienstwa oparte na danych molekularnych i1 morfologicznych
daja podobng czy identyczng topologi¢. Jednak analizy filogenetycznej w oparciu o dane
morfologiczne nie wykonano. Nalezy tez mie¢ na uwadze, ze przeanalizowano jeden marker
molekularny i morfologi¢ czterech struktur, tak wi¢c nalezy by¢ ostroznym przy wycigganiu
wnioskow z tych analiz. Niemniej nalezy stwierdzi¢, ze w wyniku przeprowadzonych badan udato
si¢ potwierdzi¢ dwie pozostate hipotezy, a mianowicie ze pasikoniki z grupy Poecilimon ornatus
stanowig grupe monofiletyczng, a w obrebie tej grupy kompleks gatunkowy Poecilimon affinis
rowniez jest taksonem monofiletycznym.

Dodatkowo, w ramach dyskusji nad pracg doktorska chcialbym pozna¢ opini¢ Doktoranta
na temat wyznaczania granic gatunku, zar6wno opierajac si¢ na danych morfologicznych jak i
molekularnych. Nie jest to zadanie trywialne, a w dobie odkrywania gatunkéw kryptycznych moze
by¢ do$¢ karkotomne. Zwlaszcza jezeli mamy do czynienia z gatunkami o ograniczonych
mozliwo$ciach dyspersji, a ich gldwng bariera rozrodcza s3 uwarunkowania geologiczne np. gory.
Jaki wplyw na wyznaczanie danego gatunku moga mie¢ zjawiska przesuwania si¢ zasiggoOw
wystepowania czy hybrydyzacji.

Ocena koncowa

Przedstawiony do oceny cykl prac stanowi probe badan wykorzystujacych rézne dane
(molekularne, morfologiczne) oraz roézne rodzaje analiz do rekonstrukcji powigzan
filogenetycznych badanej grupy pasikonikéw. Dla wielu grup blisko spokrewnionych organizmow
analiza jedynie danych molekularnych badZ morfologicznych nie daje jednoznacznych odpowiedzi
dotyczacych ich ewolucji. Stad tez analizy integrujace rdzne Zrodla danych zastuguja na uznanie.

Przedstawione powyzej uwagi nie wplywaja na mojg ogolna pozytywna ocene
przedstawionej pracy. Wychodzac z zatozenia, ze podstawowym celem pracy doktorskiej jest
opanowanie réznorodnych metod badawczych, stwierdzam ze mgr Maciej Kocinski udowodnit, ze
posiadl umiejetnosci analizy zaréwno danych molekularnych, jak i morfologicznych w badaniach
filogenetycznych.

Stwierdzam zatem, ze przedstawiona do oceny rozprawa doktorska Pana mgra Macieja
Kocinskiego jest oryginalnym rozwigzaniem problemu badawczego i dowodzi umiejgtnosci
samodzielnego prowadzenia badan naukowych, spetniajgc tym samym warunki okreslone w art.
13 ust. 1 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o
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stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. z 2003 r. Nr 65, poz.595 z 2005 r. Nr 164, poz. 1365,
z 2010 r. Nr 96, poz. 620, Nr 182, poz. 1228 z 2011 r. Nr 84, poz. 455). W zwigzku z powyzszym
wnosze do Rady Naukowej Instytutu Systematyki 1 Ewolucji Zwierzat Polskiej Akademii Nauk o
dopuszczenie Pana mgra Macieja Kocinskiego do dalszych etapéw postepowania o nadanie
stopnia doktora w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.

dr hab. Karol Szawaryn, prof. MilZ
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