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RECENZJA ROZPRAWY DOKTORSKIEJ
Pana mgr inz. Romana Erwina Bathelta

pt. ,Ocena tolerancji mieszaicow owsa z kukurydza na stres suszy glebowej”

Przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska Pana mgr inz. Romana Bathelta zostata
zrealizowana pod kierunkiem promotora Pana dr hab. inz. Tomasza Warzechy, profesora URK
w Katedrze Fizjologii, Hodowli Roslin i Nasiennictwa, Wydziatu Rolniczo-Ekonomicznego,
Uniwersytetu Rolniczego im. Hugona Koltataja w Krakowie oraz pod kierunkiem promotora
pomocniczego Pani dr hab. Marzeny Warchot w Zakladzie Biotechnologii Instytutu F izjologii
Roslin im. Franciszka Gorskiego PAN w Krakowie. Rozprawa doktorska zostata wykonana w
oparciu o fundusze Uniwersytetu Rolniczego im. Hugona KoHataja w Krakowie oraz
czgsciowo w ramach projektu Narodowego Centrum Badan i Rozwoju nr PBS3/B8/17/2015.

Glownym obiektem badan prowadzonych w niniejszej pracy doktorskiej jest owies
zwyczajny (Avena sativa L.), za$ pobocznym kukurydza (Zea mays 1..). Poszczeg6lne gatunki
naleza odpowiednio do rodzajow Avena L. 1 Zea L., za$ oba rodzaje nalezg do rodziny Poaceae
(wiechlinowate). Owies zwyczajny jest heksaploidem o ogromnym genomie (10,8 Gb)
zawierajacym w komorce haploidalnej 21 chromosoméw przynalezacych do trzech
subgenomow A, C i D. Podstawowa liczba chromosoméw przypadajaca na jeden subgenom
wynosi siedem. Genom kukurydzy powstal najprawdopodobniej w efekcie diploidyzacji
tetraploidalnego przodka, podstawowa liczba chromosoméw w haploidalnym genomie wynosi
10, a wielkos¢ genomu to ok. 2,2 Gb. Réznica w liczbie chromosomoéw wskazuje na istnienie
dos$¢ znacznej bariery krzyzowalnosci miedzy tymi dwoma gatunkami, jednak analiza syntenii
genomow kukurydzy i innych roslin zbozowych wskazuje na pewne podobienstwo tych
gatunkow. Krzyzowania oddalone owsa z kukurydzg prowadzono szczegélnie intensywnie w
latach 90tych ubieglego wieku, jako alternatywe dla nieskutecznej w owsie metody produkcji
haploidow poprzez kultury pylnikow. Okazalo si¢ wowczas, ze uprzednio wykastrowane,
kwiaty owsa zapylone pytkiem kukurydzy sa w stanie wyksztalci¢ haploidalne zarodki.
Komorki rozwijajacego si¢ zarodka na wezesnym etapie embriogenezy stopniowo eliminuja
chromosomy kukurydzy, zdarza si¢ jednak, ze chromosomy te pozostajga w komorkach.
W kwiatach roslin F1 formuja si¢ niezredukowane gamety meskie i zenskie, co zapewnia
czesciowy samoptodnosé haploidow, jednak uzyskane w ten sposdb potomstwo nie zawsze jest
UNIWERSYTET PRZYRODNICZY W LUBLINIE | WYDZIAL AGROBIOINZYNIERII
ul. Akademicka 13, Lublin 20-950; www.up.lublin.pl/agrobio

tel. (+ 81) 445-69-46, (+ 81) 445-66-44; fax. (+ 81) 445-60-31; e-mail: dziekanat.agbioinz@up.lublin.pl
REGON 000001896 NIP 71201037 75

y / /4



Y

UNIWERSYTET
PRZYRODNICZY

w Lublnie

euploidalne i stosunkowo czesto powstaja aneuploidy o liczbie chromosomow owsa innej niz
42 oraz dodanymi, badZ nie, chromosomami kukurydzy. Wlasnie tego typu linie byty
przedmiotem badan prowadzonych w recenzowanej pracy.

Struktura pracy

Rozprawe doktorskg mgr inz. Romana Bathelta stanowi monografia naukowa, ktéra
zawiera zardwno wyniki niepublikowane, jak i opublikowane przez autora w 2023 roku
w formie artykutu naukowego pt. ,,Studies of oat-maize hybrids tolerance to soil drought stress”
w czasopismie MDPI Agriculture (IF = 3,6 i 140 pkt MEIN). Monografia liczy 139 stron
1 obejmuje, poza strong tytulows, informacja o finansowaniu badan oraz spisem tresci
nastepujace rozdzialy: (1) Wykaz stosowanych skrétow, (2) Wstep, (3) Przeglad literatury,
(4) Cel pracy, (5) Material i metody, (6) Wyniki, (7) Dyskusje, (8) Podsumowanie i wnioski
oraz (9) Spis literatury. W dysertacji wydzielono rozdziaty typowe dla prac z zakresu nauk
przyrodniczych jednak zaskakujgcy jest brak streszczenia rozprawy doktorskiej zaréwno
w jezyku polskim, jak i jezyku angielskim. Zazwyczaj te rozdziatly pozwalaja wstepnie
zorientowac si¢ w tematyce pracy oraz uzyskanych wynikach, pozwalaja tez oceni¢ kandydata
pod katem jego umiejetnosci syntezy informacji oraz wyrazania tresci naukowych w jezyku
obcym.

Na poczatku rozprawy umieszczono Wstep, ktéry stanowi syntetyczne wprowadzenie
w tematyke badawcza podjeta w pracy doktorskiej i sygnalizuje wszystkie istotne zagadnienia,
ktorych dotycza prowadzone badania. W rozdziale tym opisano znaczenie gospodarcze owsa,
czynniki powodujace pogorszenie jakosci i ilosci plonu, w tym niedobor wody,
uargumentowano konieczno$¢ hodowli odmian tolerancyjnych na susze. Omowiono
zagadnienie homozygotyzacji materialow hodowlanych, w kontekscie haploidyzacii,
podwojonych haploidéw oraz krzyzowania z kukurydza. Przedstawiono réwniez mozliwosé
wykorzystania mieszaficow owsa z kukurydza do polepszania odpornosci owsa na susze, ktéra
moglaby nastapi¢ w efekcie zwigkszenia wydajnoscei fotosyntezy lub ograniczania transpiracii
bedacych skutkiem ekspresji genow pochodzacych z kukurydzy.

Przeglad literatury, bedacy trzecim rozdzialem ocenianej pracy liczy 25 stron. Autor
w pigciu podrozdziatach omawia szczegétowo znaczenie gospodarcze owsa, znaczenie
podwojonych haploidéw w hodowli roslin, krzyzowanie oddalone, w tym wykrywanie
mieszancéw owsa z kukurydza, oddziatywanie stresu suszy na produkcje roslinng oraz
fizjologiczno-biochemiczne reakcje roslin na suszg¢. W ostatnim z podrozdziatéw Autor opisuje
test utraty wody i mozliwosci jego wykorzystania w identyfikacji roslin tolerancyjnych na
susz¢. Autor charakteryzuje zmiany jakie zachodza w ro$linach w nastgpstwie niedoboru wody
dotyczace zawartosci cukrow rozpuszczalnych, biatek, zwiazkow fenolowych i barwnikow
fotosyntetycznych oraz kinetyki fluorescencji chlorofilu i na koncu wyjasnia w jaki sposob
wplywaja one na fenotyp i plonowanie. Prezentowanym informacjom towarzyszy jedna tabela

1 sze$¢ rycin.
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W kolejnym rozdziale Autor przedstawia precyzyjnie sformutowany gtéwny cel pracy,
ktorego osiggnigcie wymagalo realizacji pigciu celow szezegdtowych.

Wykorzystany w pracy material oraz zastosowane metody zostaly dos¢ szczegdtowo
opisane w kolejnym rozdziale, zatytufowanym ,,Materiat i metody”, ktéry obejmuje 14 stron
19 podrozdziatow. W pierwszych podrozdziatach Autor opisuje metodyke molekularnej
identyfikacji mieszancow zawierajacych chromosomy kukurydzy oraz oparte na analizie DNA
mikrosatelitarnego przyporzadkowywanie zidentyfikowanej w mieszaficach obcej chromatyny
do konkretnych chromosoméw kukurydzy. W kolej nych podrozdziatach przedstawia schematy
do$wiadezefi  szklarniowego i prowadzonego w tunelu oraz analize parametrow
biochemicznych i fluorescencji chlorofilu a. Nastepnie opisuje metodyke oceny wybranych
elementow sktadowych plonu. W ostatnim podrozdziale prezentuje sposdb prowadzenia analiz
statystycznych uzyskanych wynikow. Dodatkowo spis wykorzystanych materialow, sekwencje
starterow czy schematy do$wiadczen przedstawiono w pigciu tabelach i dolaczono dwa zdjecia
dokumentujgce eksperyment szklarniowy i tunelowy.

Kolejny, liczacy az 64 strony, rozdzial prezentuje wyniki i stanowi zasadniczg cze$¢
pracy. W trzech podrozdziatach, zawierajgcych 18 rycin i 44 tabele Autor opisuje przebieg
iwyniki analiz molekularnych, a nastepnie wyniki eksperymentu  szklarniowego
i doswiadczenia tunelowego. Otrzymane rezultaty sg logicznie uporzadkowane i czytelnie
przedstawione.

W stanowigcej rozdzial siodmy, liczacej 11 stron, ,,Dyskusji” Doktorant w sposdb
syntetyczny prezentuje interpretacje uzyskanych wynikéw w oparciu o zgromadzona literature.
Pomimo, ze w tej czgéci nie wyodrebniono podrozdzialéw Autor poczatkowo komentuje
wyniki dotyczace testow molekularnych, a nastepnie poszczegdlnych analiz biochemicznych
1 fizjologicznych uzyskanych w obu przeprowadzonych eksperymentach, szklarniowym
1 tunelowym.

Prace koficzy ,.Spis literatury” obejmujacy 141 pozycji pismiennictwa, gléwnie
angielskojezycznych, z ktérych niewiele ponad 20 opublikowano przed rokiem 2000,
a wigkszos¢ w ciggu ostatnich 10 lat. Wykorzystany przez Autora zestaw publikacji
niewgtpliwie $wiadczy o jego bardzo dobrym przygotowaniu teoretycznym do prowadzenia
dziatalnosci badawcze;j.

Podsumowujgc ocene metodyczng rozprawy doktorskiej, stwierdzam, ze opracowano ja
prawidtowo. Liczba bledow stylistycznych jest umiarkowana, za$ bledow interpunkcyjnych
i edycyjnych znikoma, co $wiadczy o duzej starannosci przygotowania manuskryptu.

Merytoryczna ocena pracy

Punktem wyjscia przedstawionej do recenzji rozprawy doktorskiej byly nastepujace
zalozenia: (1) jednym z czynnikéw ograniczajacych produktywnos¢ roslin jest stres suszy,
(2) reakcja roslin na niedobory wody zalezy od natezenia czynnika stresowego, genotypu
1 etapu rozwoju rosliny, (3) bedace podwojonymi haploidami mieszanice uzyskane na drodze

krzyzowan owsa z kukurydza, u ktorych wykryta zostanie chromatyna Zea mays L. moga
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charakteryzowaé si¢ lepsza tolerancja na stres suszy glebowej z uwagi na liczne cechy
kukurydzy warunkujgce jej duza zdolnos¢ adaptacji do warunkéw ograniczonego dostepu
wody. W celu weryfikacji tych zalozen sformutowano cel pracy, ktorym bylo zbadanie
w warunkach suszy glebowej wybranych parametrow fizjologicznych, biochemicznych oraz
agronomicznych powstatych na drodze krzyzowania oddalonego A. sativa z Z. mays linii
mieszancowych owsa (OMA) zawierajacych dodatkowo chromosomy kukurydzy, a nastepnie
wytypowanie linii najlepiej przystosowanych do wzrostu i rozwoju w warunkach niedoboru
wody. Osiagnigcie celu glownego wymagato realizacji celéw szczegbdlowych: (1) identyfikacji
mieszancow owsa z kukurydza z zastosowaniem metod molekularnych, (2) detekcji
poszcezegolnych chromosoméw  kukurydzy przy pomocy markeréw SSR, (3) zbadania,
w warunkach kontrolnych oraz suszy glebowej, wybranych parametréw fizjologicznych
i biochemicznych mieszancow w warunkach szklarniowych, (4) oraz w tunelu wegetacyjnym,
a takze (5) okreslenia wybranych elementéw plonu i produkcji biomasy w obu prowadzonych
do$wiadczeniach oraz oszacowanie korelacji pomiedzy uzyskanymi danymi.

Badania wymagaty od Autora opanowania wielu metodyk i ogromnego naktadu pracy,
zarowno na etapie eksperymentoéw laboratoryjnych, jak i szklarniowo-tunelowych. W efekcie
przeprowadzonych badan zgromadzono wyniki oceny kilkunastu parametréw fizjologicznych,
biochemicznych i agronomicznych roglin OMA poddanych suszy glebowej. Analiza wariancji
wykazata, ze najwigkszy wplyw na uzyskiwane wyniki mial genotyp oraz traktowanie
genotypu czynnikiem stresowym. W wigkszosci badanych linii pod wptywem stresu suszy
nastgpito istotne obnizenie parametréw fotosystemu PSII, zawartosci barwnikow i pogorszenie
cech zwigzanych z plonowaniem. Wyniki wykazaly, ze tylko dwie linie OMA zachowaty
wysoki potencjal plonowania w warunkach stresu suszy w poréwnaniu z odmiang Bingo.

Za najwazniejsze osiagnigcia rozprawy doktorskiej Pana mgr inz. Romana Bathelta
uznaj¢: (1) stwierdzenie w pietnastu badanych liniach OMA zréznicowanego poziomu
introgresji materiatu genetycznego kukurydzy do genomu owsa, (2) wykazanie, zaleznego od
genotypu, istotnego wpltywu suszy glebowej na ksztattowanie sie wiekszosci badanych
parametrow biochemicznych i parametrow fluorescencji chlorofilu a w pierwszym
i czternastym dniu suszy glebowej, zarowno w doswiadczeniu szklarniowym, jak i tunelowym,
(3) zaproponowanie pomiaru zawartosci zwigzkow fenolowych w roslinach owsa w warunkach
suszy, jako biochemicznego wskaznika tolerancji tego gatunku na niedobér wody na podstawie
obserwacji korelacji pomiedzy wysoka zawartoscig zwigzkdéw fenolowych a wysokim plonem
ziarniakow w warunkach suszy, (4) identyfikacj¢ dwodch linii OMA nr 9 (D 109/10 x DC
2112/05 + chromosomy Zea 5 i 9) i nr 78b (Breton x Zolak 43/6 + chromosomy Zea 3, 81 9),
mozliwych do wykorzystania w dalszych pracach badawczych lub hodowlanych nad
odpornoscig owsa na stres suszy glebowej. Linie te osiggaty jako jedyne sposréd analizowanych
genotypdw wyzsze wartosci badanych elementow sktadowych plonu od odmiany Bingo
zardbwno w kontroli, jak i w warunkach suszy glebowej. W linii OMA nr 9, wysokie wartosci

plonu zwigzane byly z mala utratg wody z lisci, a wiec najwiekszg sposrod badanych linii
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tolerancja tego genotypu na stres suszy. W przypadku linii OMA nr 78b, w warunkach suszy
zaobserwowano redukcje masy pedow przy zachowaniu wysokiej liczby i masy ziarniakow.
W pracy uzyskano ogromng ilo$é¢ wynikow przedstawiajacych duza warto$é poznawcza
1 stanowigcych punkt wyjscia do dalszych badan m.in. analizy ekspresji genow kukurydzy
w liniach OMA czy stabilnosci przekazywania chromosoméw kukurydzy w komérkach owsa
w kolejnych pokoleniach. Jednoczesnie, scharakteryzowane w pracy materiaty, beda mogty by¢
wykorzystane w dalszych pracach badawczych i hodowlanych nad owsem.

Z obowigzku recenzenta odnotowatam kilka uwag dotyczgcych rozprawy doktorskiej:

1. W, Przegladzie literatury™ przedstawiono systematyke rodzaju Avena, ktora wlasciwe nie
jest juz wykorzystywana. Obecnie stosuje sie systematyke Bauma uaktualniong przez
Zellera oraz wspéiczesnych autoréw w oparciu o informacje uzyskane z molekularnych
analiz porownawczych oraz sekwencjonowania genoméw. Nie wyodrebnia si¢ juz
wspomnianego przez Doktoranta gatunku A. chinensis, a do rodzaju nalezy ok. 30
gatunkow di-, tetra- i heksaploidalnych, z ktérych najwicksze znaczenie gospodarcze ma
A. sativa 1.. Uprawiane sg gtownie formy jare i oplewione tego gatunku. Formy
nieoplewione (nagie) A. sativa maja mniejsze znaczenie. Do badah COBORU zgtoszono
rowniez w ostatnim czasie dwie odmiany owsa ozimego.

2. Pomimo, ze przeglad jest bardzo obszerny i porusza wiele tematéw to brakuje w nim
informacji na temat uzyskiwania haploidow w owsie, dlaczego haploidalne rosliny F1 Y]
plodne, jaka jest stabilnos¢ linii z dodanymi chromosomami kukurydzy w kolejnych
pokoleniach, czy rosliny z jednej linii OMA sg do siebie morfologicznie podobne, czy
moze dochodzi¢ do crossing-over u mieszancow itd. Poruszane w pracy zagadnienia sa
na tyle skomplikowane, ze warto byloby je omowi¢ bardziej szczegdtowo. Odpowiedz na
niemal kazde z powyzszych pytan wptywa na interpretacje uzyskanych w pracy
wynikow.

3. Kolejna uwaga dotyczy materialu badawczego. Nie znalaztam informacji, z ktérego
pokolenia roslin mieszancowych pochodzity liscie, z ktérych izolowano DNA do badat
molekularnych oraz czy potwierdzano obecno$¢ chromosoméw badz chromatyny
kukurydzy w kolejnych pokoleniach? Ponadto na etapie molekularnej analizy obecnosci
konkretnych chromosoméw kukurydzy w komaérkach mieszancow badano 14 sposrod 15
linii wsrod ktorych zidentyfikowano obecno$¢ charakterystycznego dla kukurydzy
retrotranspozonu Grande 1. W doswiadczeniu szklarniowym i tunelowym rdowniez
analizowano 14 linii, ale podczas gdy w analizach molekularnych pomini¢to lini¢ nr 18,
tak w doswiadczeniu szklarniowym i tunelowym pominigto lini¢ nr 97. Nie wyjasniono
co bylo przyczyng takiej zmiany, nie podano rowniez w tekscie pracy charakterystyki
linii nr 18, czyli jakie chromosomy kukurydzy lub ich fragmenty zostaly zidentyfikowane

w tej linii.

Strona5z7

”r



UNIWERSYTET
PRZYRODNICZY

w Lublinie

4. Jesli chodzi o metodyke mam réwniez zastrzezenia do przedstawienia ilosci odczynnikow
wykorzystywanych w reakcji PCR, a nie ich stezen konfcowych. Nie sprecyzowano tez
jakie byly stezenia wyjsciowe uzywanych odczynnikow: polimerazy, dNTP, magnezu
czy starterow. Nie podano informacji o wielkosci produktu amplifikowanego przy udziale
pary starterow Grande. Nie znalaztam w pracy sktadu mieszaniny reakcyjnej do SSR.
Uwazam, ze mikrosatelity jednak lepiej bytoby rozdzielaé na poliakrylamidzie albo
wysokorozdzielczej agarozie, gdyz identyfikacja obecnosci chromosomu nr 8 czy 10 jest
niemal niemozliwa na podstawie zataczonych zdjec.

5. W metodyce nie podano rowniez ile doktadnie roslin poddawano pomiarom w jednym
powtorzeniu w eksperymencie szklarniowym i tunelowym. Ta liczba bylaby mozliwa do
obliczenia gdyby wiadomo bylo ile roslin rosto w jednym wazonie.

6.  Nigdzie tez nie spotkatam informacji na temat zréznicowania morfologicznego mi¢dzy
roslinami w obrebie linii OMA opisywanego przez innych autoréw we weczesniejszych
pracach na tego typu materialach. Pewne wyobrazenie daja wartosci odchylenia
standardowego, niemniej jednak taka informacja bylaby pomocna w interpretacji
wynikow.

7. Uwazam, ze wyniki mozna bylo przedstawi¢ nie tylko w formie tabel, ale réwniez
wykreséw, tak jak to zrobiono w publikacji opracowanej na podstawie materiatow
uzyskanych w pracy.

8. W rozdziale podsumowanie i wnioski, w pierwszym punkcie napisano, ze ,,wsrod 120
linii potwierdzono obecno$¢ 105 linii DH i 15 OMA”. W mojej opinii w pracy nie
przedstawiono  wynikow  potwierdzajacych/wykluczajacych status podwojonych
haploidow u badanych roslin.

9. W prezentowanej pracy brakuje ostatecznie powigzania obecno$ci dodatkowych
chromosoméw kukurydzy z obserwowanymi cechami. Nie wyciggnieto wnioskow, ktére
z chromosomoéw wprowadzajg najbardziej pozadane zmiany. Nie przedyskutowano tego
nawet w przypadku linii, ktére uznano za najlepsze. Chyba jest to najpowazniejszy zarzut
odnosnie prezentowanej pracy, czyli brak oceny wplywu chromatyny pochodzace;j
z konkretnych chromosoméw kukurydzy na fenotyp oraz parametry biochemiczne

1 fizjologiczne badanych roslin.

W trakcie obrony chciatabym ustysze¢ od Doktoranta odpowiedzi na pytania, ktore

sformulowatam w trakcie lektury recenzowanej pracy:

1. 7 uwagi na to, ze w pracy nie wyjasniono w jaki sposéb moze doj$¢ do intergacji
fragmentéw chromosomoéw kukurydzy z chromosomami owsa bardzo prosze
o przedstawienie tej kwestii.

2. Najakiej podstawie wybrano faz¢ wzrostu roslin, w ktorej zastosowano czynnik stresowy
W postaci suszy?

3. W jaki sposob uzyskano ziarniaki pokolenia F2 i F3 badane w niniejszej pracy?

Strona 6z 7

”e



UNIWERSYTET
PRZYRODNICZY

w Lublnie

4. Czy i w jakim kontekécie ponizsze stwierdzenia zawarte w pracy sa prawdziwe
»Uzyskuje si¢ stabilna populacje roslin z pokolenia F1 skladajaca sie wylgcznie
z homozygot reprezentujacg wszystkie mozliwe rekombinanty”, ,,W wyniku udanego
krzyzowania powstaje pokolenic potomne sktadajace si¢ z pozadanych roslin
haploidalnych™ oraz .ruchome elementy genomu: retrotranspozony lub sekwencje
telomeryczne”.

Przedstawiong mi do oceny rozprawe doktorskg Pana mgr inz. Romana Bathelta oceniam
pozytywnie. Uwazam, ze temat podjety przez Doktoranta jest bardzo aktualny w $wietle
zachodzacych zmian klimatu i coraz wigkszego niedoboru wody w trakcie wegetacji roslin.
Cele badawcze sformutowano w sposéb jasny i prawidtowy. Dzieki zastosowaniu wlasciwych
metod wytyczone cele zostaty zrealizowane, a uzyskane wyniki i wnioski znajduja
potwierdzenie w materiale dokumentacyjnym przedstawionym w tabelach i na rysunkach.
Uzyskane przez Doktoranta wyniki majg znaczenie aplikacyjne i moga w przysztosci wspomoc

hodowlg nowych odmian owsa o zwigkszonej tolerancji na suszg.

WNIOSEK KONCOWY

Stwierdzam, Ze przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska Pana mgr inz. Romana
Bathelta pt. ,,Ocena tolerancji mieszancow owsa z kukurydza na stres suszy glebowej” spetnia
warunki okreslone w art.186 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i
nauce (Dz.U. z 2023 r. poz. 742, z pdzn. zm.). Dysertacja Pana mgr inz. Romana Bathelta
stanowi oryginalne, kompleksowe rozwigzanie problemu naukowego poszerzajace aktualny
stan wiedzy, prezentuje ogolna wiedz¢ Kandydata w dyscyplinie rolnictwo i ogrodnictwo oraz
wskazuje na umiej¢tnos¢ samodzielnego prowadzenia pracy naukowe;.

W zwigzku z powyzszym wnioskuje do Rady Dyscypliny Naukowej Rolnictwo
1 Ogrodnictwo Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie o dopuszczenie Pana mgr inz. Romana
Bathelta do dalszych etapow przewodu doktorskiego.
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Lublin, dnia 12 wrzesnia 2023 roku
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