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Prredstawiona do oceny rozprawa doktorska mgr inz, Krzysztofa Zaka podwigcona
zostals  zapadnieniu o dufym znaczeniu naukowym, prakiyoznym oraz Spolecznym.
Problematyka identyfikacji genetycznej nieznanych zwlok i szezgtkdw ludzkich nalezy do
najtrudniejszych obszardw wspilczesne] medycyny sgdowej i genetyki sadowej, zwlaszcza w
preypadkach materialu silnie zdegradowanego, pochodzgcego 2e seczatkow archiwalnych, przy
jednoczesnym ograniczonym dostepie do krewnych bliskiego stopnia.

Autor podjal temat niezwykle aktualny, a zarazem wymagajacy zardwno bardzo dobrego
preygolowania laboratoryjnego, jak i znajomosci metod statystyczne] interpretacji wynikdw
badan DNA . Dodatkowego znaczenia rozprawie nadaje faki, i2 badania osadzono w kontekscie
historycznym ekshumacji ofiar represji stalinowskich z okresu Wielkiego Terroru w Ad2arii
(Gruzja) z lat 1937-1938. Tym samym praca wykracza poza wymiar czysto naukowy,
obejmujge réwniez istomny aspekt humanitamy i spoteczny.

Rozprawa posiada prawidlowy uklad formalny. Obejmuje wstep, cele pracy, material i metody,
wyniki badan, dyskusje, wnioski oraz pidmiennictwo. Konstrukeja pracy jest logiczna, a tok
wywodu przgjrzysty. Autor konsekwentnie prowadzi czytelnika od przedstawienia problemu
badewczego, poprezez zastosowane rozwigzania metodologiczne, a2 do prakiycznych wnioskow
wynikajgcych z przeprowadzonych anakiz.

Na szczegdlne podkredlenie zashuguje zakres materialu badawczego, Autor przeanalizowal 28
szkicletéw oraz material pordwnawczy pochodzacy od 58 osdb nalezgeych do 20 rodzin. Jest
to materiat trudny, wymagajacy zardwno odpowiedniego przygotowania laboratoryjnego, jak i
umiej¢tnego planowania badan.



Naywigkszg wartodcig rozprawy jest opracowanie oraz praktyezna weryfikacja wiclostapowego
modelu identyfikacyjnego, integrujacego rozne klasy markerow genetycznych oraz kilka
niezaleznych narzgdzi obliczeniowych. Autor wykorzystal panele autosomalnych STR,
markery Y-STR, rozszerzony panel KinFinder przeznaczony do analiz dalszego
pokrewienisiwa, a takze panel SNP. Takie podejécie nalezy ocenié bardzo wysoko, poniewa?
odpowiada ono rzeczywistym potrecbom wspdlczesnej praktvki identyfikacyjng), gdzie
pojedyncza metoda czesto okazuje sie niewystarczajgea.

Wysoko oceniam réwniez zastosowanic kilku systeméw biostatystycznych stuzgeych do
interpretacii pokrewiefistwa, W sprawach, w kidrych badaniu podlegajy krewni dalszego
stopnia, wiasciwa analiza stetystyczna ma znaczenie podstawowe. Autor wykazal dokra
enajomodt tej problematyki oraz umicjetnodé praktycznego wykorzystania dostepnych
narzgdzi.

Za istotne osiggnigeie nalezy umad uzyskanie jednoznacanych identyfikacji genetycanych dla
wszystkich rodzin poszukujacych krewnych znajdujacych sig na analizowanej liscie
egzekucyjnej. Wynik ten dwiadezy zardwno o trafnym doborze metod, jak i o prawidtowe
interpretacii danych.

Cenne s3 rdwniez obserwacje dotyczace przydainodci okredlonych elementdw kostnych jako
frddia DNA. Potwierdzenie wysokiej wantodci diagnostycznej czedei skalistej kodci skroniowej
ma znaczenie prakiyczne i znajduje zastosowanie w przyszbych badaniach materialu
historyeenego oraz spdowego.

Ma uznanie zashiguje take fakt, e autor nic ograniczyl sie wylacznie do analiz
laboratoryjnych, lecz wykorzystal dane genealogiczne oraz rekonstrukeje struktur rodeinmych.
Pozwolito to skorygowad niektére bledne informacje przekazywane przez czlonkéw rodzin |
unikngt wynikow fatszywie negatywnych.

Rozprawa nie jest jednak wolna od pewnych uchybien, kidre nalezy wskazaé.
Doprecyzowanic redakeyjne dotyczace liceby rodzin

W streszezeniu warto bytoby wyrafnie zaznaczyé, 7o spodrod 20 rodzin objgtych badaniem trzy
dotyczyly osdb spoza analizowanej listy egzekucy|nej, dlatego identyfikacie odnosity sie do 17
rodzin odpowiadajgcych przyjgtej hipotezie badawczej.

Skroty i terminologia

W streszczeniu pojawiajg sig skroty specjalistyczne (m.in. WN, STR, Y-STR, SNP, iiSNP,
NGS, [BD, LR) ber rozwinigcia przy pierwszym uzyciu. Warto ujednolicié t¢ kwestig
redakeyjnie.

Dobér baz populacyjnych

Najistotniejsze zastrzedenia metodologiczne dotyczs panelu KinFinder. Dla komercyjnych
systeméw (GlobalFiler™, Yfiler™ Plus) istnieja szeroko dostepne bazy referencyjne
(STRIidER, YHED), natomiast dla KinFinder zabrakto pelniejszej charakterystyki populaci
uzytej do estymacii czestodel alleli, w tym: liczebnoel proby, testéw Hardy'ego-Weinberga,
parametrw heterozygotycmoscei, porbwnania z populacis gruzifiska.



Poniewaz panel ten stuzyl analizom dalszego pokrewieristwa, ma to nacrenie szezegilne,
Brak pordwnania z innymi panelami komercyjnymi

Pewnym niedosytem pozostaje brak poréwnania 2 innymi szeroko stosowanymi Zestawami,
zwlaszoza: PowerPlex Fusion 6C (Promega), Investigator 24plex Q8 (Qiagen).

GlobalFiler™ oraz Fusion 6C 53 obecnie jednymi z najezedcie) altematywnie stosowanych
paneli w laboratoriach geneiyki sadowej, a w sprawach tradnych mogg sig wrajemnie
uzupeniaé. Fusion 6C zawiera dodatkowe loci: Penta D, Penta E, DYS570, DYS576.

Zwlaszeza Penta D i Penta E mogs zwickszaé moc dowodows pray dalszym pokrewierstwie
i niepelnych profilach DNA.

Owgraniezenia techniczne metod

Autar rzetelnie wskazsl rdwniez, #e: KinFinder jest bardziej podatny na drop-out w materiale
niskokopijnym niz standardowe zestawy komercyjne, nicktére programy (KinBN, pedbuildr)
wymagajs pelnych danych dla wszystkich oséb, co pray niepetnych profilach wymusza
redukeje liczby markerow.

Uwagi powyksze nie zmicniaja jednak jednoznacznie wysokicj oceny rozprawy. Majg one
charakter uzupelniajgcy i w #adnym stopniu nie podwazajy wartosci przedstawionych
wynikdw.

Pidmiennictwo zoslato dobrane wladciwie i obejmuje zardwno klasyczne pozycje z zakresu
genetyki sadowe], jak i publikacje akiwalne. Autor swobodnie porusza sig w literaturze
preedmioty, co znajduje odzwierciedlenie w dojrzalej dyskusji wynikow.

W mojej ocenie mgr inz. Krzysztof Zak wykazal si¢ bardzo dobrym przygotowaniem
teoretycznym, biegtodci warsztalows oraz umiciginodeiy samodziclnego FOZWIgZYWania
zlozonych problemdw badawezych. Przedlozona rozprawa stanowi warlosciowe, oryginalne i
dojrzate opracowanie naukowe, wnoszace istotny wkiad do rozwoju genetyki sgdowe).

Rozprawa wykracza poza remy czysto techniczncj nauki. Identyfikacja ofiar umozliwia
rodzinom: zakoficzenie wieloletniej niepewnodel, godny pochdwek bliskich, przywricenie
pamieci historycznej.

Autor slusznie podkresla takze koniecznodé minimalizacji destrukeyjrodei pobierania probek
kostnych oraz etycznego podejécia do badan szczatkdw ludzkich.

Whinsek koncowy

Stwierdzam, 2o rozprawa doktorska mgr ing. Krzysztofa Zaka pt. ,,Optymalizacja procesu
identyfikacji genetycznej NN zwlok i szezathdw ndzkich™ speinia wymagania stawiane
rozprawom doktorskim okreslone w obowigzujgcych przepisach prawa.

Wrosze o dopuszezenie Doktoranta do dalszych etapdw postegpowania doktorskiego.



Jednoczednie, majgc na uwadze wysoki poziom merytoryczny pracy, jej walor aplikacyjny,
mnaczenic spoleczne oraz samodzielnodé badawczs autora, wnoszg 0 wyrdinienie rozprawy,
0 ile przewiduja to obowiazujace regulacie jednostki prowadzgcej postepowanie.

Ocena kodcowa: pozytywna, z wnisskiem o wyrdinienie.



