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OCENA

osiggni¢¢ naukowych, naukowo-badawczych oraz dorobku dydaktycznego i
popularyzatorskiego dr. Sebastiana Tarcza w zwigzku z postgpowaniem w
sprawie nadanie stopnia doktora habilitowanego nauk biologicznych

(dyscyplina biologia).

Ocena zostata przygotowana na wniosek Rady Naukowej Instytutu Systematyki i Ewolucji
Zwierzat (ISEZ) PAN w Krakowie .
1. Podstawowe dane o kandydacie :

Pan dr. Tarcz ur w roku 1978, studiowat na UAM w Poznaniu na kierunku
biotechnologia. Prace magisterska wykonal w Pracowni Genetyki Nowotworéw w Instytucie
Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu, .pod kierunkiem prof. dr. hab. Wlodzimierza
Krzyzosiaka. W latach 2003-2007 byt doktorantem Mig¢dzynarodowego Studium
Doktoranckiego Nauk Przyrodniczych PAN w Krakowie. W 2007 uzyskat tytut doktora nauk
biologicznych na podstawie rozprawy doktorskiej p. t.: ,,Badania zréznicowania gatunkowego
q obrebie Paramecium novaurelia z zespotu gatunkow Paramecium aurelia (Ciliophora,
Protozoa) na podstawie analizy poréwnawczej wybranych fragmentéw DNA” Promotorem
jego pracy doktorskiej byta Pani. prof. Ewa Przybos.

W roku 2007 zostat on adiunktem w Zaktadzie Zoologii Doswiadczalnej ISEZ PAN w

Krakowie , a w 2009 kierownikiem Pracowni Technik Molekularnych Instytutu.



2. Ocena osiagni¢cia naukowego stanowigcego podstawe Jego habilitacji.

Jako swoje gléwne osiagnigcie naukowe Dr. Tarcz przedstawil cykl sze$ciu prac ktére

wymieniam ponizej inadal jemu tytul ,, Kod kreskowy DNA jako narzedzie oceny

zmiennos$ci genetycznej wybranych gatunkéw rodzaju Paramecium”.
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into the variation of two DNA fragments - Molecular support for the existence of
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Prace te byly opublikowane w renomowanych czasopismach naukowych, a ich taczny IF
wynosit :20.1 P. W trzech pracach dr. Tarcz byl pierwszym autorem, w trzech drugim, ale we
wszystkich szesciu pracach wchodzacych w sktad rozprawy habilitacyjnej byt autorem
korespondencyjnym. Jego udziat we wszystkich szesciu pracach wynosit od 50-85% i
zgodnie z przepisami dr Tarcz zalaczyt oswiadczenia jego wspotautorow potwierdzajacych te
szacunki.

Rodzaj Paramecium jest jednym z najbardziej badanych rodzajow wsrod orzeskow
(Ciliata). Obejmuje on duza grupg gatunkoéw ktore mozna podzieli¢ na kilka grup
(podrodzajow). Jednakze rozrdznienie poszczegdlnych gatunkéw w obrebie kazdej z tych
grup jest bardzo utrudnione, poniewaz najczesciej sa to nie tylko gatunki blisko z soba
spokrewnione, lecz zarazem takie gatunki ktore nie sa rozréznialne morfolgicznie
( kryptogatunki) , chociaz wykazuja one izolacj¢ genetyczna nie krzyzujac si¢ pomigdzy soba
(brak koniugacji), lub wykazujac brak zywotnosci koniugantow.

Dlatego we wspodlczesnej taksonomii i filogenetyce orzgskow stosuje sig przede wszystkim
tak zwany ,,kod kreskowy” czyli poréwnywanie sekwencji wybranych fragmentow DNA,
ktore sa klonowane i powielane metoda PCR. Najczgsciej stosowane sa fragmenty sekwencji
ktére koduja ribosomalne RNA ITS1-5.8S-ITS2 LSU rDNA i SSUrRNA, oraz sekwencji
mitochondrialnego genu kodujacego pierwsza podjednostke oksydazy cytochromowej COL.
Sekwencje te wystepuja powszechnie u Eucaryota i moga by¢ stosowane nie tylko do prostej
identyfikacji poszczeg6lnych szczepow, lecz réwniez do tworzenia drzew filogenetycznych
badanych gatunkéw w obrgbie dowolnych grup Eucaryota co nadaje im znaczenie

uniwersalne.



Dr. Sebastian Tarcz badat i porownywat sekwencje ITS1-5.8. S- ITS2 LSU rDNA 1
CO1 zgodnie z przyjetymi obecnie standardami. W jednej pracy nad P. jenningsi zastosowat
on réwniez drugi gen mitochondrialny gen kodujacy cyt B. Okazato si¢ ze wykazywal on
podobna réznorodnos¢ sekwencji co gen COL. Badania dr Tarcza nie ograniczaly sig jedynie
do identyfikacji poszczegdlnych szczepow, (co mogtby sugerowaé tytut gtéwnego
osiagnigcia naukowego ), lecz obejmowaty réwniez ( a moze przede wszystkim ) ich
pokrewienstwa i filogenez¢ gatunkdéw obrebie rodzaju Paramecium, a takze rzucaja $wiatto
na proces ich specjacji.

W ISEZ PAN w Krakowie znajduje si¢ obecnie najwicksza w $wiecie kolekcja zywych
szczepow Paramecium zbieranych w catej Paleoarktyce i Am. Poinocnej , ktore reprezentuja
wigkszo$¢ znanych obecnie gatunkow tego rodzaju. Kazdy z gatunkdéw badanych przez dr.
Tarcza byt reprezentowany przez wiele szczepow, ktore wykazywaty rozne haplotypy
badanych genéw. Wyniki te sa szczegdlnie przekonywujace w tych przypadkach, w ktorych
odrebno$¢ poszczegolnych gatunkow zostata potwierdzona testami parowania i badaniem
przezywalnos$ci potomstwa krzyzéwek w pokoleniach F1 i F-2 . Na tej podstawie juz
uprzednio wyodrebniono 15 odrgbnych gatunkéw w grupie ,,aurelia” . Dr Tarcz zbadat
zakres dywergencji genetycznej sekwencji ITS1-5.8S-ITS2 LSU rDNA i CO1 we
wszystkich 15 gatunkach tej grupy i oszacowal zar6wno wewnatrz gatunkowa jak i miedzy
gatunkowa roznorodnos¢ , oraz liczbe haplotypow . Wewnatrz gatunkowa réznorodno$¢
sekwencji genu CO1 dla wigkszo$ci gatunkéw z grupy ,,aurelia” nie przekraczata 7% (Praca
nr 4). Jednakze dla dwoch gatunkow P. dodecaurelia i P. decaurelia byta ona
nadspodziewanie wysoka >10%. Otrzymane drzewa filogenetyczne wskazywaly na
polifiletyczny charakter tych dwoch gatunkow wewnatrz grupy ,,aurelia” przy zachowaniu

monofiletycznosc¢i i odrgbnosci catej grupy ,,aurelia”.



W poprzedniej pracy ( praca nr 3) autorzy wykonali w sumie 37 krzyzowek pomigdzy
szczepami P. dodecaurelia, pochodzacymi z bardzo wielu odleglych geograficznie stanowisk
tego gatunku np. z Honolulu Wtoch Polski i Japonii. W wigkszos¢i przypadkow wykazywaty
one bardzo dobra przezywalno$¢ zaro6wno w F-1 ( po koniugacji) jak i w F-2 po autogamii ,
pomimo réznorodnosci genetycznej sekwencji mitochondrialnego genu CO1 (okoto 7%) i
duzych odleglosci geograficznych stanowisk ich pochodzenia. Wyjatek stanowity trzy
krzyzowki, w ktorych przezywalno$¢ w F-2 wynosita jedynie 38-, 51, 1 74%. By¢ moze wigc
jest to poczatek procesu specjacji. Badanie molekularne wykonane przez dr Tarcza
wskazywalo na to, ze badane szczepy mozna podzieli¢ na trzy odrgbne grupy widoczne na
otrzymanych drzewach filogenetycznych . Zmienno$¢ badanych sekwencji w kazdej z nich
jest duzo mniejsza niz ich zmienno$¢ sumaryczna dla wszystkich badanych szczepéw P.
dodecaurelia. Takze i te wyniki moga wskazywac na poczatek procesu specjacji, co
prawdopodobnie wiaze si¢ z bardzo rozlegtym obszarem, na ktérym zbierane byty badane
szczepy.

Oproécz gatunkdéw nalezacych do grupy. ,,aurelia” dr. Tarcz z swoimi
wspotpracownikami badat dwa gatunki blisko z nimi spokrewnione, lecz jednak odrgbne P
jenningsi i P. multimicronucleatum (prace nr 2 i 5).. W obrgbie szczepow oznaczanych
dotychczas jako P. jenningsi wykazano istnienie 3 ch grupach szczepow, izolowanych
genetycznie a wigc de facto stanowiacych kryptogatunki podobnie jak to ma miejsce w grupie
P. aurelia, co jest zgodne z otrzymanymi drzewami filogenetycznymi. W jednej z krzyzéwek
pomigdzy dwoma szczepami pochodzacymi z odleglych geograficznie stanowisk wykazano
obnizong zywotnos¢ komorek, co tak jak w przypadku P. dodecaurelia moze wskazywac na
poczatek dalszej specjacji .

Dr Tarcz badat takze liczne szczepy w kazdym z trzech innych gatunkow Paramecium:

P. multimicronucleatum (44 szczepy), P calkinsi (10 szczepow) i P. putrinum (29 szczepy)



(prace nr 1, 2, 6)5 W kazdym z nich wystepowata stosunkowo duza réznorodno$¢ genetyczna
genu COL1 i odrebno$¢ 3-5 grup szczepdw. Poniewaz na odpowiednich kladogramach genow
CO11iIT1-5.8 S-IT2 LSU rDNA grupy te stanowia wyraznie odrgbne klady prawdopodobnie
sa one w istocie odrgbnymi blizniaczymi krypto gatunkami, co wymaga potwierdzenia na
drodze odpowiednich krzyzowek. (Trudno$¢ stanowi jednak to, ze wyniki negatywne (brak
parowania) moga by¢ zwiazane z brakiem dwoch réznych typoéw ptciowych w
poszczegolnych szczepach a nie tylko z izolacja rozrodcza szczepéw. W przypadku .P
multimicronucleatum juz Sonneborn wyrdznit co najmniej 4 gatunki blizniacze, wykazujac
ich izolacje rozrodcza, co jest catkowicie zgodne z wynikami dr. Tarcza. Natomiast brak jest
danych dotyczacych izolacji rozrodczej pomigdzy wyodrgbnionymi grupami szczepow P.
calkinsi i P. putrinum. Jesli zostanie ona potwierdzona to okaze sig, ze wystgpowanie
blizniaczych kryptogatunkow est zjawiskiem powszechnym w rodzaju Paramecium.

W swoim autoreferacie dr . Tarcz zwraca uwagg na to , ze cickawym zagadnieniem
zwigzanym z procesem specjacji w rodzaju Parmaecium jest czgsta (chociaz jak si¢ wydaje
nie powszechna) kosmopolitycznos$¢ poszczegolnych gatunkdw w obrebie catej potkuli
pénocnej , ktora jest trudna do wyttumaczenia na podstawie dostgpnych danych..

Wreszcie dr Tarcz wraz z wspotautorami potwierdzili odrgbno$¢ glownych gatgzi
(kladéw) w obrgbie rodzaju Paramecium. Zgodnie z ich kladogramami gatunki grupy P.
aurelia stanowia bardzo dobrze wyodrgbniona gataz ale sa one blisko spokrewnione z P.
multimicronucleatum , P caudatum i P. jenningsi i moga by¢ zaliczone do tego samego
podrodzaju, podczas gdy P. putrinum i P calkinsi naleza do innych podrodzajéw (odrgbnych
kladow) a caty rodzaj Paramecium jest rodzajem monofiletycznym.

Na zakonczenie mam jedna uwage formalna dotyczaca nomenkatury. Dr Tarcz stosuje

wymiennie pojgcia gatunkow blizniaczych kryptogatunkow i syngenow.



Pojecie syngenow wprowadzit poczatkowo T. Sonneborn dla odrgbnych chociaz
nierozroznialnych morfologicznie gatunkéw w obrebie grupy ,,aurelia” . Jednakze pod
wptywem Ernsta Meyera nadat im odrgbne nazwy gatunkowe. Sadz¢ wigc ze obecnie lepiej
unikac postugiwania si¢ terminem syngen. Ta czysto formalna uwaga w mojej opinii nie
umniejsza warto$ci prac przedstawionych przez dr Tarcza jako jego gldéwne osiagnigcie
badawcze.

3. Ocena dorobku naukowo-badawczego habilitanta

Dr. Sebastian Tarcz byt wspétautorem 27 prac opublikowanaych w recenzowanych
czasopismach naukowych. Prace te dotyczyty filogenetyki Paramecium i zagadnien
pokrewnych z wyjatkiem dwoch prac dotyczacych Lepidoptera . Prace dr. Tarcza byty
cytowane 67 x po wylaczeniu autocytowan, a Jego index Hirsha dr. Tarcza byt réwny 8.
Laczny impact factor (IF) prac dr Tarcza wynosil 42,4 w tymlF 6 prac przedstawionych jako
Jego gltowne osiagnigcie wynosit 20.1, a pozostatych 21 prac 22,3. Warto zwrdci¢ uwagg na
stopniowy wzrost rangi czasopism w ktorych dr. Tarcz publikowat swoje prace co
potwierdza wzrost ich if. W latach 2005-2009 $redni IF prac dr. Tarcza wynosit 0,53, a w
latach 2009-2014 po wylaczeniu 6 prac gldéwnego osiagnigcia naukowego juz 1,39.

Ta pozytywna tendencja zwigzana jest migdzy innymi ze wzrostem znaczenia badan nad
Paramecium i udziatem pracownikéw naukowych ISEZ PAN w tym dr. Tarcza w
migdzynarodowych programach badawczych dotyczacych rodzaju Parameium

1. Akcja COST BM 1102 (2011-2015) Ciliates as model systems to study genome
evolution, mechanisms of non mendelian inheriotance , and their roles in
environmental adaptation.

2. France Genomique (2013-2016) Trans generational epigenetic inheritance , genome

defence and mating incompastibility in the P. Aurelia complex of 15 sibling species”



Dotychczas modelowym gatunkiem Paramecium jest P. tetraurelia. W ciagu
ostatnich kilkunastu lat stat si¢ on waznym obiektem badan dotyczacych roli matych dwu
niciowych czasteczek RNA w rearanzacji genomu i wyciszaniu genoéw. P. tetraurelia i byt
takze pierwszym gatunkiem Paramecium , ktérego genom zostat zsekwencjonowany.
Okazalo sig, ze zawiera on okoto 39 000 gené6w kodujacych biatka to znaczy okoto 1, 4 x
wigcej niz genom cztowieka. Powodem tak duzej liczby genow byly trzy kolejne duplikacje
catego genomu, co przypomina zjawiska poliploidii wsréd roslin kwiatowych. Wedlug Aury
et al., (2006 Nature 444 : 171-178) ostatnia duplikacja genomu nastapita juz po oddzieleniu
si¢ tej galezi ewolucyjnej, ktora stanowi grupa gatunkow ,, aurelia”. Zachodzi wigc pytanie
czy i jakie duplikacje genomu przeszly inne gatunki Paramecium i jaka maja wielkos¢
genomu ?

Dzigki ogromnym postgpom dotyczacym metod sekwencjonowania DNA sa obecnie
sekwencjonowane dalsze gatunki z grupy P. aurelia a takze genomy niektorych gatunkow
Paramecium spoza grupy ,,aurelia”, ktore naleza do innych gatezi filogenetycznych w
obrebie tego rodzaju , co pozwoli na badanie ewolucji ich genoméw. W tym kontek$cie warto
podkresli¢ , ze wyniki prac dr Tarcza i Jego wspotpracownikéw, a w szczego6lnosci otrzymane
przez nich drzewa filogenetyczne gatunkéw Paramecium moga okazac si¢ w przysztosci
bardzo uzyteczne dla badan nad ewolucja ich genomow

Dr. Tarcz prezentowat swoje wyniki na migdzynarodowych Konfrencjach konsorcjum
GDRE Paramecium genomics W Potzburgu ( Niemcy 2008) w Krakowie (2009) w Roscoff
(Francja 2011).w Tallinie (2013) i 16 th Meeting of the Society of Evolutionar y Protistology
we Wroclawiu (2006).

Niezaleznie od udziatu w wyzej wymienionych programach Migdzynarodowych Dr.
Tarcz byl kierownikiem 3ch prohektow nadawczych MEN i gtéwnym wykonawca w dwoch

projektach badawczych MEN.



4. Ocena dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego habilitanta
Dorobek dydaktyczny dr. Sebastiana Tarcza byl bardzo skromny poniewaz ISEZ PAN nie
prowadzi wlasnych zaje¢ ze studentami. Mimo to z wlasnej inicjatywy prowadzil on zajecia
zlecone Na Uniwersytecie Rzeszowskim z przedmiotu ,,Wprowadzenie do technik i na
Uniwersytecie Pedagogicznym w Krakowie z przedmiotu ,,Podstawy mikrobiologii z
immunologia) .
Dr. Sebastian Tarcz brat udziat w waznych imprezach poswigconych popularyzacji nauki :
Noc Biologéw i Festiwal Nauki. Do Jego dziatalno$ci popularyzatorskiej zaliczytbym
réwniez udziat w Sympozjum Polskiego Tow. Taksonomicznego (Ojcéw 2006) 1
,» Warsztatach Ewolucyjnych” w Warszawie w roku 2008.
Whiosek koncowy

W konkluzji pozytywnie oceniam nast¢pujace elementy dorobku dr. Tarcza
przedstawione przez Niego w zwigzku z postepowaniem habilitacyjnym : 1) gléwne
osiagnigcie naukowe Pana dr . Sebastiana Tarcza (6 prac i autoreferat), 2) calos¢ Jego
dorobku naukowego, 3) Jego udzial w migdzynarodowej wspoélpracy naukowej (w
programach ktore dotycza waznych zagadnien wspolczesnej biologii) , 4) Jego
dzialalno$¢ dydaktyczna i popularyzatorska (mimo, ze byla ona skromna z powodu
odizolowania ISEZ PAN od studentéw wyzszych uczelni ). Na tej podstawie uwazam , ze
Pan dr Tarcz w pelni spelnia merytoryczne i formalne wymogi dotyczace nadania
stopnia doktora habilitowanego, okreslone w art. 16 ustawy z dnia 14 marca 2003 o
stopniach naukowych i tytule naukowym, oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.

U. nr 65, poz 595 ze zmianami, Dz. U z 2005 r. nr 164, poz 1365).

Andrzej Kaczanowski



