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1 Podstawa prawna recenzji

Niniejsza recenzja zostata sporzadzona na wniosek Rady Naukowej Instytutu Immunologii i Terapii
Doéwiadczalnej im. Ludwika Hirszfelda Polskiej Akademii Nauk z dnia 16 grudnia 2025 r. Podstawe
merytoryczng oceny stanowi Ustawa z dnia 20 lipca 2018 r. ~ Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce
(Dz. U. 2018 poz. 1668 z péin. zm.), w szczegdlnosci art. 187, ktdry definiuje wymogi stawiane
rozprawie doktorskiej.

2 Wybdr tematu i aktualnosé problematyki

2.1 Znaczenie tematu dla dziedziny naukowej

Badanie mechanizméw determinacji ptci, szczegdinie u haplodiploidalnych btonkoskrzydtych, ma
istotne znaczenie dla pogtebiania wiedzy biologicznej na wielu poziomach organizaciji.

Po pierwsze, dostarcza ono fundamentalnych informacji na temat sposobu, w jaki systemy genetyczne
reguluja przebieg rozwoju organizmu. Determinacja pici jest jednym z najbardziej czytelnych modeli
ilustrujgcych, w jaki sposéb okreslone sygnaly genetyczne inicjuja odmienne, lecz precyzyjnie
zintegrowane $ciezki rozwoju organizmu. Badanie systemow takich jak komplementarna determinacja
pci (csd) u Apis mellifera pokazuje, w jaki sposdb alleliczny wariant w jednym locus uruchamia
konserwowang kaskade regulacyjng obejmujacg homologii gendw feminizer oraz doublesex.
Przyczynia sie to do szerszego zrozumienia regulacji ekspresji gendw, alternatywnego sktadania
transkryptow oraz ewolucji szlakéw rozwojowych.

Po drugie, mechanizmy te rzucaja $wiatto na podstawowe zasady biologii ewolucyjnej. Wielokrotne
pojawienie sie haplodiploidii oraz systeméw typu csd w obregbie btonkoskrzydtych stanowi przyktad
konwergencji ewolucyjnej w odpowiedzi na zblizone presje selekcyjne. Analizy rdéznorodnosci
allelicznej, doboru réwnowazacego oraz obcigzenia genetycznego w locus determinujacych pted
dostarczajg empirycznych modeli do badania mechanizméw utrzymywania polimorfizmu w diugich
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skalach ewolucyjnych. Systemy te sg szczegdlnie uzyteczne w analizie zaleznosci migdzy strukturg
kojarzeri, poziomem inbredu a zywotnoscig populacji.

Po trzecie, determinacja ptci u organizméw haplodiploidalnych ma bezposrednie implikacje dla
genetyki populacyjnej, ochrony przyrody i ochrony zasobéw genowych. Poniewaz homozygotycznosé
w locus csd moze prowadzi¢ do powstawania diploidalnych samcéw oraz obnizenia dostosowania,
réznorodno$é¢ genetyczna w tych regionach staje sie kluczowym czynnikiem stabilnosci
demograficznej. taczy to mechanizmy molekularne z procesami zachodzgcymi na poziomie populacji,
w tym z ryzykiem wymierania, efektywna liczebnos$cig populacji oraz potencjatem adaptacyjnym.
Wreszcie, zagadnienie to integruje genetyke molekularna, biologie rozwoju, teorie ewolucji oraz
dyscypliny stosowane, takie jak pszczelarstwo i biologiczna kontrola organizmoéw szkodliwych. W
obliczu nasilajgcego sie spadku liczebnosci zapylaczy, zrozumienie genetycznej architektury proceséw
rozrodczych nabiera szczegdlnego znaczenia dla zarzadzania populacjami dzikimi i uzytkowymi.
Podsumowujac, badania nad determinacjg pici u btonkoskrzydtych pogiebiajg wiedze o regulacji
rozwoju i procesach ewolucyjnych, a jednoczesnie dostarczajg podstaw dla praktycznych strategii
ochrony réznorodnosci biologicznej oraz zréwnowazonego gospodarowania zasobami.

2.2 Oryginalnos$¢ i nowatorstwo problemu badawczego

Podjety problem, dotyczacy réznorodnosci allelicznej oraz funkcjonalnej heterozygotycznosci genu csd
u Apis mellifera, mozna uznaé za zaréwno oryginalny, jak i zgodny z aktualnymi kierunkami badan
w naukach biologicznych.

Po pierwsze, mimo ze gen csd oraz jego rola w determinacji ptci u pszczoty miodnej sg znane od ponad
dwdch dekad {Beye et al. 2003), kompleksowe analizy struktury allelicznej w réznych populacjach oraz
ich konsekwenciji funkcjonalnych pozostajg ograniczone. Dotychczasowe badania koncentrowaty sie
najczesciej na identyfikacji i katalogowaniu alleli badZ na szacowaniu ich czestosci w wybranych
populacjach, natomiast analizy integrujace poziom heterozygotycznosci w tym locus z efektami
fenotypowymi i demograficznymi — zwtaszcza w populacjach naturalnych lub zdziczatych — sg wcigz
stabo rozwiniete.

Po drugie, zagadnienie to bezposrednio wpisuje sie we wspdtczesne priorytety biologii ewolucyjnej
i ekologii molekularnej, w ktérych kluczowe znaczenie ma zrozumienie mechanizméw utrzymywania
réznorodnosci genetycznej oraz ksztattowania potencjatu adaptacyjnego. Problem ten jest $cisle
powiazany z badaniami nad wptywem struktury genetycznej na dynamike populacji, dziataniem
doboru réwnowazgcego oraz konsekwencjami inbredu, ktére stanowig obecnie intensywnie rozwijane
obszary badawcze.

Ponadto, w kontekécie spadku liczebnosci zapylaczy oraz przeksztatcen siedlisk, badania nad genem
csd majg réwniez wymiar aplikacyjny. Przyczyniaja sie do optymalizacji strategii hodowlanych,
doskonalenia zarzadzania réznorodnoscia genetyczng oraz ograniczania ryzyka zwigzanego
z homozygotycznoscig w populacjach uzytkowych i dzikich.
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3 Struktura i poprawnos$¢ formalna pracy

3.1 Uktad rozdziatéw, ich logiczne powigzanie oraz proporcje miedzy czescig
teoretyczng a badawczg

Struktura rozprawy jest zasadniczo spdjna i zgodna ze standardami oczekiwanymi wobec pracy
doktorskiej w naukach biologicznych. Cato$¢ zostata zorganizowana w sposéb konwencjonalny
i logicznie uporzadkowany — od wprowadzenia teoretycznego, poprzez jasno zdefiniowane cele
badawcze i ramy metodologiczne, az po prezentacje wynikdw, ich omdwienie oraz wnioski. Taki uktad
sprzyja przejrzystosci wywodu i umozliwia czytelnikowi systematyczne $ledzenie rozwoju problemu
badawczego.

Rozdziat wprowadzajgcy zostat skonstruowany prawidtowo — prowadzi od ogélnych mechanizméw
determinacji pfci u organizméw haplodiploidainych do szczegétowych aspektéw molekularnych
i funkcjonalnych genu csd. Przejécie od zagadnien ewolucyjnych i populacyjnych do mechanizméw
molekularnych oraz funkcjonalnej heterozygotycznosci jest logiczne i dobrze powigzane z gtéwna
tematyka rozprawy. Wprowadzenie, obejmujace okoto 14-15 stron w pracy liczacej 96 stron,
zachowuje wiaéciwe proporcje i zapewnia odpowiednie osadzenie teoretyczne bez dominowania nad
czescig empiryczng.

Wyodrebniony rozdziat prezentujgcy cele badawcze jest metodologicznie uzasadniony i wzmacnia
spéjnosé koncepcyjnag pracy. Jego umiejscowienie bezposrednio po wprowadzeniu nalezy uznac za
wtasciwe, pod warunkiem ze sformutowane cele wynikajg jednoznacznie z zidentyfikowanych luk
poznawczych i znajdujg konsekwentne odzwierciedlenie w strukturze rozdziatu Wyniki.

Analizujac jednak logiczne powigzania miedzy rozdziatami oraz proporcje miedzy czgscig teoretyczng
a empiryczng, nalezy wskazac istotng stabo$é o charakterze strukturalnym. Chociaz praca formalnie
rozdziela rozdzialy Materiaty i metody, Wyniki oraz Dyskusje, granice migdzy tymi czg$ciami nie s
konsekwentnie utrzymane. Rozdziat Wyniki miejscami zawiera objasnienia metodologiczne, ktére
powinny znalezé sie w czesci Materialy i metody. Szczegdtowe opisy procedur analitycznych,
uzasadnienia techniczne oraz schematyczne przedstawienia przebiegu analiz przerywajg prezentacje
wynikéw empirycznych i ostabiajg wewnetrzng spéjnosé rozdziatu.

Co istotniejsze, w czesci Wyniki pojawiaja sie rozbudowane fragmenty o charakterze interpretacyjnym
oraz czeste odwotania do literatury. O ile ograniczone osadzenie kontekstowe jest dopuszczalne,
zasadnicze pordwnania z wczesniejszymi badaniami oraz szersza interpretacja teoretyczna powinny
zostaé przeniesione do rozdziatu Dyskusja. Obecne nakfadanie sig tresci prowadzi do czesciowego
powielania interpretacji oraz zmniejsza wyrazisto$¢ analityczng Dyskusji, ktéra wydaje sie relatywnie
zwiezta m.in. dlatego, ze elementy interpretacyjne zostaty juz wczesniej wprowadzone.

Wyrazniejsze rozdzielenie funkcji poszczegdlnych rozdziatéw istotnie wzmocnitoby strukture
rozprawy. Cze$¢ Wyniki powinna koncentrowac sie wylacznie na prezentacji danych i obiektywnym
opisie zaobserwowanych wzorcéw, natomiast wyjasnienia metodologiczne nalezy ograniczy¢ do
rozdziatu Materiaty i Metody. Cato$¢ interpretacji, synteza z dotychczasowa literaturg oraz oméwienie
implikacji teoretycznych powinny zosta¢ skonsolidowane w rozdziale Dyskusja.
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Niezaleznie od wskazanej kwestii, ogéline proporcje miedzy czescig teoretyczng a empiryczng s3
wtasciwe. Cze$¢ badawcza wyraznie stanowi rdzen rozprawy. Wzmocnienie rozdziatu funkcjonalnego
miedzy poszczegdinymi czesciami dodatkowo poprawitoby spéjnosé logiczng, czytelno$é oraz
zgodno$¢ z ugruntowanymi standardami redakcyjnymi obowigzujgcymi w naukach biologicznych.

3.2 Poprawnos¢ jezykowa i edytorska oraz rzetelnos¢ bibliograficzna

Rozprawa charakteryzuje sie ogdlnie wysokim poziomem jezykowym i edytorskim. Tekst zostat
napisany formalnym jezykiem naukowym, z zachowaniem klarownej struktury zdan oraz wiasciwego
stosowania terminologii specjalistycznej. Pojecia i argumenty przedstawiono w sposéb logiczny,
a przejScie od ogdlnego tta teoretycznego do szczegdtowych pytan badawczych jest spdjne
i konsekwentne,

Pod wzgledem redakcyjnym formatowanie rozdziatow, podrozdziatéw oraz numeracja sg zasadniczo
jednolite, co sprzyja czytelnosci pracy. Pewne drobne usprawnienia moglyby zosta¢ wprowadzone we
Wprowadzeniu, gdzie niektére tytuly podrozdziatéw zawierajg powtdrzenia tresciowe lub niejednolitg
kapitalizacje (np. ,Apis mellifera sex determination molecular mechanism” mozna zastapi¢ formg
»Molecular mechanism of sex determination in Apis mellifera”). Rdwniez niektére podrozdziaty
metodologiczne moglyby zosta¢ w niewielkim stopniu skonsolidowane w celu ograniczenia
nadmiernego rozdrobnienia struktury. Zauwazono ponadto nieprawidtowos$¢ w spisie tresci, gdzie
rozdziat 3.2.12 zostat umieszczony przed 3.2.13.

W tekscie wystepuje takie niejednolito$¢ zapisu dotyczaca locus csd, ktdre przedstawiane jest
naprzemiennie wielkimi literami (CSD} i matymi literami (csd). W biologii molekularnej wielkos¢ liter
bywa stosowana do rozrdznienia nazw biatek i gendw, jednak konwencja ta nie zostata doprecyzowana
w wykazie skrotow (s. 17), co moze prowadzi¢ do hiejasnosci interpretacyjnych.

W zakresie rzetelnosci bibliograficznej cytowania odwotania wydaja sie poprawne i zgodne z wykazem
literatury, przy czym nie pominieto Zadnej istotnej pozycji dotyczacej genu csd. Formatowanie
odwotan w duzej mierze odpowiada standardowym stylom cytowania stosowanym w naukach
przyrodniczych, choé¢ odnotowano sporadyczne, drobne odstepstwa dotyczace interpunkcii,
kapitalizacji tytutdw artykutow badz kursywy w nazwach gatunkowych, takich jak Apis mellifera.
Podsumowujgc, poziom jezykowy i edytorski pracy nalezy ocenié¢ wysoko, a opracowanie bibliografii
jako rzetelne. Zalecane s jedynie niewielkie korekty majace na celu zwiekszenie jednolitosci i precyzji
redakcyjne;j.

4 Ocena merytoryczna i wktad w rozwéj dyscypliny

4.1 Oryginalno$¢ rozwigzania problemu naukowego

Rozprawa wykazuje oryginalnos¢ w kilku wyraznie identyfikowalnych aspektach, obejmujgcych rozwdj
metodologiczny, generowanie nowych danych empirycznych oraz ich integracyjng interpretacje.
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Co najwazniejsze, w pracy zaproponowano autorskie podejscie do genotypowania locus ¢sd, w tym
opracowanie i walidacje metody opartej na terminalnym RFLP, dostosowanej do analizy zawartosci
zbiorniczka nasiennego matki pszczelej. Stanowi to istotne rozwiniecie metodologiczne, umozliwiajace
posrednig ocene réznorodnosci allelicznej przekazywanej wraz z nasieniem trutni i magazynowanej
przez matki. Zastosowanie klasycznych technik biologii molekularnej w potaczeniu 2z
wysokoprzepustowymi platformami sekwencjonowania (Illumina oraz Oxford Nanopore) dodatkowo
wzmacnia nowatorstwo podejécia analitycznego oraz umozliwia wzajemng weryfikacje identyfikacji
alleli.

Ponadto, rozprawa dostarcza nowych danych empirycznych dotyczacych réznorodnodci allelicznej
jocus csd w lokalnych populacjach pszczoty miodnej, w tym identyfikacji dotychczas nieopisywanych
wariantéw sekwencyjnych u Apis mellifera. Wykrycie i charakterystyka tych wariantéw poszerzajg
znany repertuar alleliczny tego locus oraz przyczyniaja sie do bardziej precyzyjnego rozpoznania jego
struktury na poziomie populacyjnym. Uwzglednienie prébek nasienia trutni wprowadza dodatkowy,
innowacyjny wymiar reprodukcyjny, dostarczajac informacji o dynamice transmisji alleli, ktéra rzadko
bywa analizowana w sposdb bezposredni.

Praca rozwija koncepcje funkcjonalnej heterozygotycznosci poprzez integracje zmiennosci
sekwencyjnej z predykcjami strukturalnymi interakcji biatkowych (m.in. modelowanie oparte
na AlphaFold). Stanowi to oryginalng prébe wyjscia poza opisowe katalogowanie alleli w kierunku
funkcjonalnej interpretacji wptywu okreslonych réznic aminokwasowych na wigzanie i aktywnosc
biatka CSD. Takie potgczenie genetyki populacyjnej z bioinformatykg strukturaing nalezy uznac
za istotny wktad koncepcyjny.

Wreszcie, rozprawa proponuje autorskg rame interpretacyjng faczaca réznorodnosc alleliczng,
biologie reprodukcji oraz konsekwencje populacyjne komplementarnej determinacji pici. Powigzanie
zmiennoéci  molekularnej z implikacjami demograficznymi i ewolucyjnymi nadaje pracy
wielowymiarowy charakter, wykraczajacy poza tradycyjne analizy o charakterze deskryptywnym.
tacznie oryginalnoéé rozprawy nie wynika z pojedynczego, izolowanego elementu innowacyjnego, lecz
z konsekwentnej integracji nowych rozwigzan metodologicznych, oryginalnych danych empirycznych
oraz autorskiej interpretacji fgczacej mechanizmy molekularne z procesami ewolucyjnymi
i populacyjnymi.

4.2 Samodzielnos¢ kandydata

Rozprawa jednoznacznie potwierdza zdolnos¢ kandydata do prowadzenia samodzielnych badan
naukowych. Praca odzwierciedla wysoki stopien autonomii zaréwno w zakresie projektowania
eksperymentoéw, jak i ich realizacji.

Kandydat opracowat i zoptymalizowaf ztozony protokét genotypowania locus csd, obejmujgcy analize
terminalnego  RFLP, klonowanie, sekwencjonowanie metodg Sangera oraz procedury
wysokoprzepustowego sekwencjonowania (lllumina i Oxford Nanopore). Integracja wielu podejs¢
molekularnych, w pofaczeniu z bioinformatyczng analizg réznorodnosci allelicznej i funkcjonalnej
heterozygotycznodci, wskazuje na wszechstronne kompetencje techniczne oraz inicjatywe
metodologiczna.
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Ponadto kandydat zaplanowat i przeprowadzit szeroko zakrojone prébkowanie terenowe, obejmujgce
pozyskiwanie nasienia- trutni oraz probek tkankowych z lokalnych populacii Apis mellifera.
Opracowanie schematu doboru prob, wybdr celéw analitycznych oraz interpretacja uzyskanych
danych zostaty zrealizowane w sposdb samodzielny, co éwiadczy o niezaleznosci decyzyjnej.
Oryginalno$é analityczna przejawia sig rowniez w integracji modelowania strukturalnego (predykcje
AlphaFold) z danymi genetycznymi na poziomie populacyjnym, co wymagato syntezy podejs¢
interdyscyplinarnych taczacych biologi¢ molekularna, genomike oraz teorie ewolucji.

Wreszcie, zdolnoéé do krytycznej oceny wynikow, formufowania wnioskow oraz osadzania uzyskanych
rezultatow w szerszym kontekécie naukowym $wiadczy o dojrzatosci badawczej. tacznie
przedstawione elementy potwierdzaja wysoki stopieri samodzielnosci naukowej oraz zdolnosé
kandydata do planowania, realizacji i interpretacji badan w sposob autonomiczny.

5 Uwagi krytyczne i dyskusyjne

Pomimo ogdlnie wysokiego poziomu rozprawy, kilka kwestii wymaga uwagi:

1) Przejrzysto$é i konsolidacja czesci teoretycznej. Niektére podrozdziaty Wprowadzenia {np.
1.5 , Structure of Apis mellifera complementary sex determiners, gene and protein” oraz 1.6
,Molecular mechanism of sex determination”) wykazujg cze$ciowa redundancje tresci i
mogtyby zostaé scalone. Uporzgdkowanie oraz skrécenie tych fragmentéw poprawitoby
ptynnoé¢ narracji oraz wzmocnito powigzanie miedzy ttem teoretycznym a celami
badawczymi.

2) Pogtebienie rozdziatu Dyskusja. Dyskusja (s. 78—85) jest relatywnie zwigzta w porownaniu z
rozdziatem Wyniki. Cho¢ zawiera interpretacje uzyskanych danych empirycznych, bardziej
pogtebiona  analiza  implikacji ewolucyjnych i populacyjnych funkcjonalnej
heterozygotycznodci oraz howo zidentyfikowanych wariantéw csd, osadzona szerzej w
kontekécie literaturowym, wzmocnitaby krytyczny wymiar opracowania.

3) Strategia doboru préb. Opis schematu probkowania rodzin pszczelich nie jest w petni
jednoznaczny w zakresie liczby larw robotnic przypadajacych na rodzine. Przyblizone Srednie,
oszacowane na podstawie catkowitej liczebnosci préby, wynoszg:

- Pasieka 1: ~187 robotnic na rodzing (2061/11)

- Pasieka 2: ~85 robotnic na rodzineg (256/3)

- Pasieka 3: ~70 robotnic na rodzing (351/5)

Nieréwnomierne prébkowanie oraz nieproporcjonalna reprezentacja pasiek moga prowadzi¢
do obcigzenia estymacji réznorodnosci allelicznej. Ponadto wielokrotne prébkowanie w
kolejnych latach oraz potencjalna wymiana matek nie zostaly jednoznacznie omoéwione, co
rodzi watpliwosci dotyczace mozliwej pseudoreplikacji czasowej. Bardziej precyzyjne
uzasadnienie intensywnosci prébkowania oraz omdwienie jego ograniczen zwigkszytoby
wiarygodnos¢ analityczng pracy.

W celu poprawy estymacji czestosci alleli csd na poziomie populacyjnym mozna rozwazy¢
modyfikacje strategii prébkowania polegajaca na objeciu analizg wigkszej liczby rodzin zamiast
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intensywnego prébkowania mniejszej ich liczby. Ze wzgledu na wysoka polimorficzno$¢ locus
csd oraz fakt, ze kazda rodzina reprezentuje jedynie czg$é¢ puli allelicznej populacji,
zwiekszenie liczby badanych rodzin pozwolitoby uchwyci¢ wiekszy zakres zmiennosci
genetycznej. Praktyczne podejscie mogtoby obejmowac analize umiarkowanej liczby robotnic
na rodzine (np. 20-30 osobnikdw), co zwykle wystarcza do rekonstrukcji wigkszosci linii
ojcowskich. Przyktadowo, jesli rzadki allel csd wystepuje z czestoscig okoto 5% w populacii,
pobranie 25 robotnic z rodziny daje prawdopodobieristwo przekraczajgce 0,999 jego wykrycia
na poziomie rodziny, natomiast uwzglednienie 30-50 rodzin zapewnia solidne pokrycie
zmiennosci populacyjnej. Strategia ta pozwala zachowa¢ réwnowage miedzy rozdzielczodcig
wewnatrzrodzinng a reprezentatywnos$cia populacyjng, ogranicza wptyw nieréwnych
liczebnosci rodzin oraz umozliwia bardziej precyzyjne oszacowanie efektywnej liczby alleli csd
(ke).

Doprecyzowanie sposobu liczenia kopii alleli w obliczeniach prawdopodobierstwa.
Wyrazenie (1-p)" jest poprawne, jezeli n oznacza liczbe niezaleznie prébkowanych kopii genu
(s. 47). W przypadku prébkowania N diploidalnych osobnikéw {robotnic) analizie podlega 2N
kopii genu. Wzér pozostaje zatem prawidtowy, jednak wytacznie wéwczas, gdy n odnosi sig
do liczby kopii alleli, a nie do liczby osobnikdw.

Podsumowujac, wskazane kwestie nie podwazaja wartosci naukowej rozprawy, lecz wskazujg obszary,
w ktérych mozna zwiekszy¢ przejrzysto$¢ wywodu, integracje treéci oraz gtebokos¢ analizy.

6 Pytania do Doktoranta:

1.

W jaki sposdb uzyskane wyniki moga zostaé przetozone na praktyczne rekomendacje dla
pszczelarzy lub programéw ochrony populacji pszczét miodnych?

Gdyby dysponowat Pan nieograniczonymi zasobami, w jaki sposéb przeprojektowatby Pan
strategie probkowania, aby zwiekszy¢ skutecznosé wykrywania rzadkich alleli csd u Apis
mellifera?

Czy opracowane podejécie metodologiczne mogtoby zosta¢ zaadaptowane do analizy innych
silnie polimorficznych loci lub zastosowane u innych owaddéw spotecznych o zblizonym
systemie kojarzen?
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7 Konkluzja i wniosek koncowy

Bioragc pod uwage przedstawiong analize, stwierdzam, ze rozprawa doktorska mgr Roberta Mroczka
pt. ,Réznorodnosé oraz funkcjonalna heterozygotycznosé alleli genu komplementarnej determinacji
pici pszczoty miodnej (Apis mellifera) / Allelic Diversity and Functional Heterozygosity of the Honey
Bee (Apis mellifera) Complementary Sex Determiner Gene” stanowi oryginalne rozwigzanie problemu
naukowego oraz potwierdza ogding wiedze teoretyczng kandydata w dyscyplinie nauk biologicznych,
a takze jego umiejetnos$¢ samodzielnego prowadzenia badan naukowych.

Przedtozona rozprawa spetnia wymogi merytoryczne i formalne stawiane rozprawom doktorskim,
okredlone w art. 187 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. — Prawo o szkolnictwie wyiszym i nauce.

W zwigzku z powyiszym wnioskuje o dopuszczenie mgr Roberta Mroczka do dalszych etapow
postepowania w sprawie nadania stopnia doktora, w tym do publicznej obrony rozprawy.

Bydgoszcz, 18.02.2026 dr hab. Andrzej Oleksa
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