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Recenzja osiagniecia naukowego oraz istotnej aktywnosci naukowej w postepowaniu w
sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego Pani dr Magdalenie Pawelkowicz

Podstawa formalna: niniejszg recenzj¢ sporzadzono na podstawie Uchwaly nr
10/HAB/11/2022/710000 Rady Dyscypliny Nauki Biologiczne Szkoly Gtownej Gospodarstwa
Wiejskiego w Warszawie z dnia 10.11.2022 r. dotyczacej powotania Komisji Habilitacyjnej w
postgpowaniu w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk $cistych i
przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne Pani dr Magdalenie Pawetkowicz.
Wspomniana wyzej uchwata zawiera wykaz stosownych aktow prawnych oraz przepisow.

Do oceny przedtozono zestaw dokumentow zawierajagcych wniosek o przeprowadzenie
postepowania oraz 7 zatacznikéw, wsérdd nich m. in. autoreferat, wykaz osiggni¢¢ naukowych
oraz publikacje wchodzace w sktad osiggnigcia.

1. Ocena osiagniecia naukowego
la. Ocena wartosci parametrow bibliometrycznych publikacji wehodzacych w sklad
osiagniecia naukowego

W skiad przedtozonego do oceny osiggni¢cia naukowego pt. ,,Charakterystyka
zmiennosci genetycznej wybranych linii ogorka z zastosowaniem technik omicznych” wchodzi
cykl 7 wieloautorskich artykutow naukowych, ktorym w autoreferacie przypisano numeracje
H1-H7. Wsrod artykulow wchodzacych w sklad osiggniecia naukowego znajdujg si¢ dwie
publikacje przegladowe (H1 - Pawetkowicz et al. 2016, Plant Science oraz H2 - Paweltkowicz
et al. 2019, Molecular Breeding), pozostale artykuty to publikacje oryginalne. Nalezy
odnotowac, ze tematyka artykutdw naukowych, ktére wchodza w sktad osiggniecia jest spdjna,
a aspekty w nich omawiane sg ze sobg $cisle powigzane. Habilitantka ma status pierwszego
autora i/lub autora korespondujacego szesciu z tych publikacji, co wskazuje na jej wiodaca role
w procesie przygotowywania tych artykutéw naukowych. Publikacje te ukazaly si¢ w latach
2016 — 2022 w czasopismach Plant Science, Molecular Breeding, Plant Reproduction,
Molecular Genetics and Genomics, Genes, Plant Cell, Tissue and Organ Culture oraz
International Journal of Molecular Sciences. Czasopisma, w ktorych opublikowane zostaty te
artykuly naukowe znajdujg si¢ na licie Journal Citation Reports (JCR), a wartoSci
wspotczynnika Impact factor (IF) tych czasopism w latach publikacji tych artykutow wynosity
od 2,149 do 5,923. Laczna warto$¢ wspotczynnika IF artykutow wchodzacych w sktad




osiggniecia naukowego wynosi 25,56. W mojej opinii takg taczng wartos¢ wspotczynnika IF
nalezy uzna¢ za wynik bardzo dobry, biorac pod uwage liczbg¢ publikacji oraz dyscypling
naukowa. Laczna liczba punktéw przypisanych przez Ministerstwo Edukacji i Nauki (lista
MEIN z roku 2021) dla tych publikacji wynosi 710, co rowniez zastuguje na dobra oceng.
Publikacje wchodzace w sktad osiagnigcia zacytowane zostaly jak dotad 83 razy (w
autoreferacie nie wskazano, czy liczba cytowan artykutéw wchodzacych w sktad osiggnigcia
naukowego obejmuje autocytowania). Niemniej, w mojej opinii takg liczbe cytowan nalezy
uzna¢ za wynik satysfakcjonujacy, biorgc pod uwage liczbe artykutow oraz lata ich publikacji.
Generalnie, warto$ci parametrow bibliometrycznych osiggni¢cia naukowego oceniam bardzo

pozytywnie.

1b. Ocena merytoryczna publikacji wchodzacych w sklad osiagniecia naukowego

W pierwszej z publikacji wchodzacych w skfad osiggniecia naukowego, H1 -
Pawelkowicz et al. 2016, Plant Science Habilitantka wraz ze wspotautorami dokonali
charakterystyki nowoczesnych metod sekwencjonowania NGS (Next Generation Sequencing)
oraz mozliwosci ich wykorzystania w mapowaniu genomow oraz badaniu profilu ekspresji
genow u ogorka (Cucumis sativus L.) oraz innych przedstawicieli rodziny Cucurbitaceae. Ten
artykut przegladowy stanowi interesujgce opracowanie na temat zastosowania metod NGS w
badaniach z zakresu genomiki strukturalnej i funkcjonalnej oraz transkryptomiki. W tej
publikacji przedstawiono rowniez wykorzystanie strategii TILLING (Targeting Induced Local
Lesions in Genomes) w celu identyfikacji nowych wariantdw genOw oraz opisano postepy w
badanach zmierzajacych do charakterystyki genomow chloroplastowych i mitochondrialnych
u tych gatunkéw roslin uprawnych. W tym artykule omoéwiono réwniez mozliwosci
wykorzystania tych metod genetyki molekularnej i genomiki w celu lepszego poznania
mechanizmow kontrolujacych cechy fenotypowe oraz procesy fizjologiczne, ktére maja
kluczowe znaczenie dla rozwoju ro$lin tych gatunkéw uprawnych oraz ich produktywnosci. W
tej publikacji odniesiono si¢ rowniez to wynikow badan z zastosowaniem metody BAC-FISH,
uzyskanych w zespole, w ktorym pracuje Habilitantka, ktore moga by¢ uzyte w analizie
cytogenetycznej oraz klonowaniu pozycyjnym genéw. W tym artykule szeroko omowiono
réwniez zastosowanie metod NGS do profilowania transkryptomow w r6znych tkankach roslin
ogorka, w tym rowniez okres$lania pozioméw akumulacji mikroRNA. Uzyskane w takich
badaniach dane moga stuzy¢ do wyjasnienia mechanizméw regulujacych rdzne procesy
rozwojowe u tego gatunku oraz pokrewnych gatunkow uprawnych.

Kolejnym aspektem biologii roslin ogorka, ktoremu poswiecono publikacje wchodzace
w sktad tego osiggniecia naukowego, jest rozwoj generatywny oraz determinacja plci, z uwagi
na fakt, ze majg one kluczowe znaczenie dla produktywnosci roslin. Nalezy zwrdci¢ uwage, ze
jak dotad mechanizmy regulujgce rozwoj generatywny i1 determinujgce ptec¢ roslin ogorka nie
zostaly w petni poznane, stad konieczno$¢ usystematyzowania zgromadzonej dotychczas
wiedzy oraz okreslenia celow kolejnych badan w tym zakresie. W Kkolejnym artykule
przegladowym Pawelkowicz et al. 2019, Molecular Breeding, wchodzacym w sktad
osiagnigcia naukowego (H2), Habilitantka wraz ze wspotautorami dokonali kompilacji wiedzy
zgromadzonej na temat tych zagadnief, w tym rowniez pochodzacej z badan wiasnych, a takze
zaproponowali model mechanizmu determinujacego pte¢ u roslin ogérka. Publikacja zawiera
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ponadto charakterystyke genetycznych, epigenetycznych, hormonalnych oraz srodowiskowych
czynnikow wplywajacych na okreslenie pici roslin, ze szczegdlnym uwzglednieniem ogorka,
jako gatunku modelowego. W artykule dokonano rowniez charakterystyki genow
zaangazowanych w rozwoj generatywny i determinacj¢ pici, ktore zostaty zidentyfikowane na
podstawie okreslenia profilu ich ekspresji w organach generatywnych. Przedstawiono rowniez
role mikroRNA w regulacji rozwoju generatywnego roslin ogorka. Zaproponowany model
obejmuje przewidywane interakcje genéw zwigzanych z biosyntezg i sygnalizacja etylenu oraz
mechanizmy regulacji ich dzialania przez inne fitohormony (auksyne, brasinosteroidy,
gibereling oraz kwas abscysynowy), a takze czynniki §rodowiskowe (niskg temperature). Ten
artykul przegladowy stanowi warto§ciowe zestawienie zgromadzonej wiedzy z tego zakresu,
proponuje model interakcji genowych wplywajacych na determinacje plci 1 rozwdj
generatywny roslin, a takze sugeruje zastosowanie innych metod badawczych w celu lepszego
poznania tych zagadnien biologii roslin.

W kolejnej publikacji wechodzacej w sktad osiggniecia naukowego, artykule oryginalnym
Pawelkowicz et al. 2019, Plant Reproduction (H3) Habilitantka wraz ze wspotautorami
opisali wyniki eksperymentu profilowania transkryptoméw pochodzacych z lisci i stozkow
wzrostu wraz z rozwijajacymi si¢ pagkami kwiatowymi szesciu linii ogorka o roznej pici:
meskiej (linie B10 i 859), zenskiej (2gg i Gy3) oraz linii hermafrodytycznych (2667 i Hgy3).
W trakcie prowadzonych badan stworzono transkryptom referencyjny, a nast¢pnie zmapowano
do niego odczyty uzyskane w sekwencjonowaniu. W wyniku przeprowadzonych procedur
anotowano 25628 gendéw. Nastepnie dokonano analiz poréwnawczych transkryptomow
pochodzacych z tkanek wegetatywnych (lisci) oraz generatywnych (stozki wzrostu wraz z
rozwijajacymi si¢ pagkami kwiatowymi) w celu identyfikacji gendw ulegajacych zréznicowane;j
ekspresji migdzy tymi tkankami. Na podstawie tych analiz poréwnawczych wytypowano 2852
gendéw ulegajacych zrdéznicowanej ekspresji oraz stwierdzono, ze 1919 gendéw wykazato
zwigkszong ekspresj¢ w liSciach, natomiast 29 genow nie ulegato ekspresji w stozkach wzrostu.
Jednoczes$nie ekspresja 933 genow byta wyzsza w stozkach wzrostu w porownaniu do lisci, z
czego 150 gendéw ulegato specyficznej ekspresji tylko w stozkach wzrostu. Analiza ontologii
genoOw o zroznicowanej ekspresji wykazala, ze s3 one zwigzane gloéwnie z procesami
metabolicznymi, komorkowymi oraz reakcja roslin na czynniki srodowiskowe. Do dalszych
analiz wybrano wyzej wspomniane 933 geny, ktoére wykazaly podwyzszona ekspresj¢ w
stozkach wzrostu w pordwnaniu do lisci. W analizach poréwnawczych transkryptomow
specyficznych dla linii zenskich, meskich i hermafrodytycznych wskazano 310 genow o
zr6znicowanej ekspresji. Geny te sa zaangazowane glownie w komodrkowe procesy
metaboliczne zwigzkow azotu, a takze procesy kataboliczne i metabolizm weglowodanow.
Warto zauwazy¢, ze funkcje tych gendw sg rowniez zwigzane z rozwojem i budowag
anatomiczng kwiatow. Dodatkowo, w ramach opisanych w tej publikacji badan dokonano
przewidywania interakcji miedzy biatkami kodowanymi przez geny wykazujace zroznicowang
ekspresje. Warto zauwazy¢, ze tego typu analizy nie byly uprzednio prowadzone w zakresie
mechanizmow determinacji ptci u roslin ogérka, co wskazuje na oryginalno$¢ zastosowanego
podejscia. Przeprowadzone analizy bioinformatyczne pozwolity na okreslenie modelu
przewidywanych interakcji miedzy biatkami, co moze stanowi¢ istotny wkilad w lepsze
poznanie mechanizméw regulujacych rozwdj generatywny roslin ogérka i gatunkow
pokrewnych.



W kolejnej publikacji wchodzacej w sktad osiggnigcia naukowego, artykule oryginalnym
Osipowski et al. 2020, Molecular Genetics and Genomics (H4), Habilitantka wraz ze
wspotautorami  przedstawili wyniki analiz zmierzajacych do ustalenia najbardziej
zaawansowanej wersji genomu ogorka, w ktorym wykorzystano jednoczesnie dane pochodzace
z dwuetapowego sekwencjonowania dlugich odczytow (PacBio) oraz dane pochodzace z
sekwencjonowania kréotkich odczytéw (Illumina), ktore uzyto w celu korekty biedow
sekwencjonowania, ktore wystepuja w odczytach po zastosowaniu technologii PacBio.
Przeprowadzone eksperymenty, ktore cechowaty sie¢ zastosowaniem zaawansowanych metod
bioinformatycznych, pozwolity na opracowanie ztozonej wersji genomu referencyjnego, ktora
zostata wykorzystana w dalszych etapach badan zmierzajacych do anotacji strukturalnej z
wykorzystaniem profili transkrypcyjnych pochodzacych z réznych organdéw roslin ogorka.
Dodatkowo, kolejne analizy opisane w tej publikacji pozwolity na charakterystyke dynamiki
zmian genomu linii referencyjnej B10 ogorka, polegajaca na okresleniu typow, lokalizacji i
czestosci mutacji zidentyfikowanych w opracowanym genomie referencyjnym oraz odczytach
sekwencji pochodzacych z trzech roslin odlegtych od siebie o 21-22 pokolenia. WyniKki
przeprowadzonych analiz wskazaly, ze poziom dynamiki zmian genomu jest niski.
Zastosowane przez Autorow oryginalne podejscie zmierzajace do okreslenia dynamiki zmian
genomu, okreslanej rowniez jako ewolucja w czasie rzeczywistym, a takze uzyskane dzigki tej
strategii wyniki uwazam za bardzo interesujagce. Opracowana wersja genomu ogorka moze
réwniez stanowi¢ bardzo istotny wkiad w dalsze badania z zakresu genomiki strukturalnej,
funkcjonalnej oraz transkryptomiki u ogérka oraz pokrewnych gatunkéw uprawnych.

W kolejnym artykule oryginalnym, wchodzacym w sktad osiagniecia naukowego,
Pawelkowicz et al. 2020, Genes (H5), Habilitantka wraz ze wspotautorami opisali wyniki
badan, ktorych celem byto okreslenie zmian wywotanych w transkryptomie owocow ogorka w
wyniku transformacji genetycznej roslin konstruktem zawierajacym gen kodujacy taumatyne u
trzech linii transgenicznych (212, 224 i 225) w porownaniu do linii kontrolnej (B10).
Przeprowadzone analizy umozliwity identyfikacje grup gendow ulegajacych zroéznicowanej
ekspresji w kazdej z badanych linii transgenicznych w odniesieniu do linii kontrolne;j.
Stwierdzono, ze geny ulegajacej zréznicowanej ekspresji sg zwigzane m. in. z metabolizmem
lipidow, reakcja roslin na patogeny, a takze procesami zwigzanymi z odpowiedzig roslin na
$wiatto 1 fitohormony. W wyniku przeprowadzonych analiz zidentyfikowano réwniez
mikroRNA ulegajace zrdznicowanej ekspresji w kazdej z badanych linii transgenicznych. Ta
publikacja opisuje roéwniez analizy bioinformatyczne sekwencji promotorow genow
wykazujacych zréznicowana ekspresje w badanych liniach transgenicznych. Przeprowadzone
przez Habilitantke 1 wspdtautoréw analizy wykazaly, ze wigkszos¢ sekwencji promotorow
zawierala motywy zwigzane m. in. z reakcjg ro$lin na $wiatto, zmiany metaboliczne oraz
fitohormony, a takze stresy biotyczne i abiotyczne. W mojej ocenie jednym z istotnych
wnioskow ptynacych z analiz opisanych w tej publikacji jest stwierdzenie, Ze integracja
transgenu moze wplywac na epigenom roslin poprzez zmiany w profilu akumulacji mikroRNA,
jednak efekty tych zmian moga by¢ niewielkie i zalezne od funkcji docelowych czasteczek
MRNA.

W kolejnej publikacji oryginalnej, wchodzacej w sklad osiggnigcia naukowego,
Pawelkowicz et al. 2021, Plant Cell, Tissue and Organ Culture (H6) Habilitantka wraz ze
wspotautorami przedstawili opis badan nad zmiennosciag somaklonalng wystepujaca podczas

4



regeneracji roslin ogorka w warunkach kultury in vitro i stanowigcg zrodto zmiennos¢
genetycznej. Warto zaznaczy¢, ze mechanizmy molekularne lezgce u podstaw tego zjawiska sg
wcigz stabo poznane i ze wzgledu na istotno$¢ tego zagadnienia wymagaja dalszych badan.
Eksperymenty przeprowadzono na trzech liniach somaklonalnych S1, S2 i S3 ogérka o tym
samym tle genetycznym oraz linii kontrolnej B10, u ktorych dokonano analiz transkryptomu
owocow. U badanych linii somaklonalnych S1, S2 i S3 zidentyfikowano odpowiednio 418, 364
1278 genow o zrdznicowanej ekspresji, przy czym u kazdej z linii zidentyfikowano zaréwno
geny wykazujgce obnizong ekspresje wzgledem linii kontrolnej B10, jak i geny o zwigkszonej
ekspresji w poréwnaniu do tej linii. Podobnie jak w przypadku eksperymentéw opisanych w
poprzednich publikacjach Habilitantka wraz ze wspotautorami przeprowadzili analizy
bioinformatyczne majace na celu okreslenie funkcji i ontologii genéw oraz identyfikacji
proceséw komorkowych, w ktére zaangazowane sa geny ulegajace zréznicowanej ekspresji.
Stwierdzono, ze geny ulegajace zréznicowanej ekspresji koduja biatka zaangazowane m. in. w
metabolizm cukréw oraz lipidow. Co cickawe, zidentyfikowano trzy geny wykazujace
zmieniony profil ekspresji w kazdej z badanych linii somaklonalnych, jednak funkcja dwoch z
tych genow nie zostala do tej pory wyjasniona. W ramach przeprowadzonych badan
przeanalizowano roéwniez wystepowanie zmian (polimorfizméw) nukleotydowych w obrgbie
gendéw ulegajacych zréznicowanej ekspresji oraz ich sekwencji promotorowych. W kazdej z
badanych linii Autorzy zidentyfikowali grupy gendw zawierajacych zmiany nukleotydowe. Co
ciekawe, poszczegélne linie réznity si¢ znaczaco, jesli chodzi o liczbe gendow ze
zidentyfikowanymi polimorfizmami, a szczegdlnie co do liczby wykrytych polimorfizmoéw,
odpowiednio 277, 156 i 1148 dla linii S1, S2 i S3. Podobnie jak w poprzednio opisanych
publikacjach w tych badaniach przeprowadzono analizy bioinformatyczne w celu
przewidywania interakcji migdzy biatkami kodowanymi przez geny o zréznicowanej ekspresji
oraz zawierajace zidentyfikowane polimorfizmy nukleotydow. Dla poszczegdlnych linii
somaklonalnych opracowano specyficzne modele przewidywanych interakcji biatkowych. W
mojej ocenie przeprowadzone przez Habilitantke 1 wspotpracownikéw badania doprowadzity
do sformulowania kilku ciekawych wnioskdéw, rzucajacych nowe $wiatlo na zjawisko
zmiennosci somaklonalnej. Stwierdzono, m. in. ze zmiany w fenotypie linii somaklonalnych
moga by¢ spowodowane zréznicowang ekspresjg genow o roéznej funkcji, ktore w swoich
sekwencjach promotorowych zawieraja motywy zwigzane z reakcja ros$lin na §wiatto oraz
fitohormony, ze szczegdlnym uwzglednieniem jasmonianu metylu oraz kwasu abscysynowego.

W ostatniej z publikacji wchodzacych w sktad osiagnigcia naukowego, Pawelkowicz et
al. 2022, International Journal of Molecular Sciences (H7), Habilitantka wraz ze
wspoétautorami przedstawili wyniki eksperymentow, ktore stanowity kontynuacj¢ badan nad
zjawiskiem zmiennos$ci somaklonalnej. W tym eksperymencie szczegdlny nacisk potozono na
analize profilu akumulacji mikroRNA w owocach linii somaklonalnych. Celem badan, w moje;j
opinii bardzo interesujacym, byta identyfikacja procesow komodrkowych, ktore podlegaja
specyficznej, opartej 0 mikroRNA regulacji w liniach somaklonalnych w poréwnaniu do linii
kontrolnej. Wytypowanie takich procesow pozwolitoby na wskazanie molekularnych podstaw
zmiennos$ci somaklonalnej, ktore pozostaja stabo poznane. W wyniku przeprowadzonego
eksperymentu sekwencjonowania mikrotranskryptomow owocow trzech wyzej wspomnianych
linii somaklonalnych S1, S2 i S3 oraz linii kontrolnej B10 zidentyfikowano mikroRNA
ulegajace zroznicowanej ekspresji migdzy liniami somaklonalnymi a linig kontrolng. Warto
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zauwazyc¢, ze oprocz mikroRNA wystepujacych uprzednio w bazach danych, zidentyfikowano
réwniez nowe czasteczki mikroRNA. Co ciekawe, zidentyfikowano czasteczke mikroRNA,
ktora wykazata zwigkszong ekspresje we wszystkich badanych liniach somaklonalnych w
poréwnaniu do linii kontrolnej. Dla kazdej linii somaklonalnej zidentyfikowano rowniez grupy
docelowych mRNA o znaczaco réznej liczebnosci w kazdej z tych linii. Podobnie jak w
przypadku poprzednio omowionych publikacji, w ramach eksperymentéw przeprowadzono
roOwniez analizy bioinformatyczne, ktore mialy na celu przewidywanie interakcji miedzy
biatkami kodowanymi przez mRNA docelowe dla mikroRNA ulegajacych zroznicowanej
ekspresji. Dla kazdej z badanych linii somaklonalnych zaproponowano model interakcji
biatkowych. Podejs$cie badawcze zastosowane w tych eksperymentach uwazam za nowatorskie,
a uzyskane wyniki za ciekawe i moggace przyczyni¢ si¢ do lepszego poznania molekularnych
mechanizmow zjawiska zmiennos$ci somaklonalne;.

Podsumowujac merytoryczng ocen¢ wyzej wspomnianych publikacji wchodzacych w
sktad osiggnigcia naukowego stwierdzam, ze badania w nich opisane prowadzone byly w
oparciu o oryginalne podejscia, z zastosowaniem rdznorakich i zaawansowanych metod, ze
szczegdlnym uwzglednieniem technik sekwencjonowania nowej generacji oraz analiz
bioinformatycznych. Uzyskane wyniki stanowig istotny wktad w rozwdj tego zakresu wiedzy
biologicznej. Biorac pod uwage material prowadzonych badan, jakim jest gatunek uprawny,
uzyskane wyniki moga réwniez przyczyni¢ si¢ do wyprowadzenia form cechujacych sie
ulepszonymi parametrami plonowania w przysztych programach hodowlanych.

2. Ocena pozostalego dorobku naukowego

Oprocz publikacji wchodzacych w  sklad osiggniecia naukowego Habilitantka
zgromadzita znaczacy dorobek obejmujacy inne publikacje naukowe w czasopismach z listy
JCR (2 publikacje przed uzyskaniem stopnia doktora oraz 16 publikacji po doktoracie). L.aczna
warto$¢ wspotczynnika IF tych artykutow naukowych w latach ich publikacji wynosi 42,17, co
w mojej ocenie nalezy uzna¢ za wynik dobry, bioragc pod uwage liczbe tych publikacji.
Habilitantka ma réwniez w swoim dorobku publikacje rozdziatow w monografiach naukowych
— 1 rozdziat w monografii opublikowany przed uzyskaniem stopnia doktora oraz 18 rozdzialow
opublikowanych po doktoracie. Ponadto, Habilitantka jest wspotautorka 12 publikacji
pokonferencyjnych. Wyniki prowadzonych przez Habilitantke badan naukowych byty
prezentowane w formie 26 referatow w jezyku obcym oraz 1 referatu w jezyku polskim. Ten
dorobek réwniez uznaje za znaczacy.

Na duza aktywno$¢ naukowa Habilitantki wskazuje rowniez fakt, ze petnila role
kierownika jednego projektu mi¢dzynarodowego realizowanego w ramach European Plant
Phenotyping Network oraz dwoch projektéw krajowych — jednego finansowanego ze srodkoéw
Narodowego Centrum Nauki (projekt OPUS) oraz jednego finansowanego ze $rodkow
Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa Wyzszego. Obecnie Habilitantka petni role kierownika
projektu krajowego, finansowanego ze srodkow Narodowego Centrum Nauki (projekt OPUS).
Ponadto, Habilitantka brata udzial jako wykonawca w realizacji 11 krajowych projektow
badawczych, finansowanych przez Narodowe Centrum Nauki, Narodowe Centrum Badan i
Rozwoju, Ministerstwa Nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego oraz Komitet Badan Naukowych.

Podsumowujac stwierdzam, ze Habilitantka zgromadzita istotny, niewchodzacy w sktad
osiagniecia, dorobek obejmujgcy publikacje naukowe z listy JCR oraz publikacje rozdziatéw
w__monografiach naukowych. Na podkreslenie zastuguje aktywnos¢ Habilitantki w
pozyskiwaniu srodkow finansowych na badaniach naukowe.




3. Ocena aktywnoS$ci naukowej realizowanej w wiecej niz jednej uczelni lub
instytucji naukowej, w szczego6lnosci zagranicznej.

W trakcie prowadzenia badan naukowych Habilitantka wspotpracowata z naukowcami
reprezentujacymi kilka zagranicznych oraz polskich instytucji naukowych. Wspolpraca z
instytucjami zagranicznymi: Max-Planck Institute of Molecular Plant Physiology (Poczdam,
Niemcy), Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (Gatersleben, Niemcy) oraz
Institute of Computational Medicine, Department of Genomics of Gene Expression, Centro de
Investigaciones Principe Felipe (Walencja, Hiszpania) miata forme¢ kréotkoterminowych stazy
naukowych, ktére odbyty si¢ w latach 2004, 2013 oraz 2015. Warto zauwazy¢, ze wspotpraca
w ramach stazu naukowego w Max-Planck Institute of Molecular Plant Physiology
zaowocowata udzialem Habilitantki w publikacji Urbanczyk-Wochniak et al. 2006, Plant
Molecular Biology, a wiedza i umiejetnosci zdobyte podczas stazu zostaly wykorzystane w
trakcie ubiegania si¢ o projekty naukowe. Zdobyta wiedza oraz wyniki eksperymentow
realizowanych podczas stazy naukowych w Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research
oraz Institute of Computational Medicine, Department of Genomics of Gene Expression,
Centro de Investigaciones Principe Felipe pozwolily na realizacj¢ projektow naukowych oraz
whnioskowanie o kolejne projekty.

Habilitantka prowadzita rowniez wspolprace z polskimi instytucjami naukowymi:
Instytutem Hodowli 1 Aklimatyzacji Roslin, Panstwowego Instytutu Badawczego w
Mtochowie, Zakltadem Sztucznej Inteligencji  Politechniki ~ Warszawskiej — oraz
Migdzynarodowym Instytutem Biologii Molekularnej i Komorkowej w Warszawie. W tym
przypadku wspotpraca rowniez przyniosta wymierne efekty w postaci wspotautorstwa
publikacji m. in. w czasopismach Virus Research, Plant Pathology oraz Archives of Virology,
a takze publikacji artykutu Pawetkowicz et al. 2019, Plant Reproduction (H3), ktora wchodzi
w sktad osiggniecia naukowego.

Podsumowujgc ocen¢ aktywno$ci naukowej Habilitantki stwierdzam, ze spetnita ona
stawiane wymodi, a jej wspotpraca moze by¢ uwazana za szeroka i efektywna.

Whiosek koncowy:

Biorac pod uwage wszystkie moje powyzsze opinie i oceny dotyczace osiagni¢cia
naukowego Pani dr Magdaleny Pawelkowicz, jej pozostalego dorobku naukowego oraz
aktywnosci naukowej realizowanej w wi¢cej niz jednej uczelni lub instytucji naukowej, w
szczegolnosci zagranicznej, Stwierdzam, ze przedstawione do oceny osiagni¢cie naukowe
oraz calo$¢ dorobku spelnia wymagania ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o
szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2018 r. poz. 1668 z p6zniejszymi zmianami) w
zakresie nadawania stopnia doktora habilitowanego i tym samym popieram wniosek Pani
dr Magdaleny Pawelkowicz 0 nadanie stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk
Scistych i przyrodniczych, dyscyplinie nauki biologiczne.
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dr hab. Damian Gruszka, prof. US



