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Recenzja rozprawy doktorskiej Pani mgr Martyny Krejmer-Rabalskiej zatytulowanej

Warszawa, 24.07.2019

"Metody detekcji oraz charakterystyka genetyczna bakulowiruséw infekujacych gasienice

zerujace na drzewach o znaczeniu gospodarczym”

Podstawg formalna recenzji stanowi pismo z dnia 20 maja 2019 r. (L.dz. M000/43/2/2019)
zgodnie z uchwala Rady Migdzyuczelnianego Wydziatu Biotechnologii Uniwersytetu Gdanskiego i
Gdanskiego Uniwersytetu Medycznego.

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska Pani mgr Martyny Krejmer-Rabalskiej zostala
przygotowana w kierowanym przez Pana prof. dr. hab. Bogustawa Szewczyka Zakladzie Szczepionek
Rekombinowanych Migdzyuczelnianego Wydzialu Biotechnologii Uniwersytetu Gdanskiego i
Gdanskiego Uniwersytetu Medycznego. Projekt doktorski byt realizowany we wspotpracy z Zaktadem
Ochrony Lasu Instytutu Badawczego Lesnictwa (IBL) w Sekocinie, ktérego Kierownik, Pani dr hab.
Iwona Skrzecz, prof. IBL jest Kopromotorem rozprawy.

Tematyka rozprawy dotyczy wirusow infekujacych owady, nalezacych do rodziny
Baculoviridae. Wyniki realizacji projektu doktorskiego mgr Krejmer-Rabalskiej stanowia istotny
wkiad w badania nad genetyczng réznorodnoscia oraz ewolucja przedstawicieli Baculoviridae. Obok
wartosci naukowej badania maja duzy potencjat aplikacyjny, poniewaz bakulowirusy, jako naturalne
patogeny owadéw znalazly zastosowanie jako biopestycydy. Obicktem zainteresowania Doktorantki
byly wirusy infekujace Zerujace na uprawach lesnych gasienice motyli z rzedu Lepidoptera, w tym
Jjednego z najgrozniejszych szkodnikéw - brudnice nieparke. Masowe pojawy tych owadéw sa
przyczyna zamierania drzew na duzych obszarach, co powoduje powazne szkody ekonomiczne i
srodowiskowe. Ze wzgledu na rolg jaka ekosystemy lesne petnia w powstrzymywaniu dalszych zmian
klimatycznych i tagodzeniu ich skutkéw, kwestia ochrony laséw jest niezwykle waznym i aktualnym
zagadnieniem. Réwnie aktualna jest potrzeba ograniczenia stosowania chemicznych pestycydéw i
zastapienia ich przez biologiczne s$rodki ochrony roslin. Majac powyzsze na uwadze nalezy wysoko
oceni¢ trafno$¢ wyboru tematyki badawczej ocenianej rozprawy.

Wyniki bedace przedmiotem niniejszej rozprawy doktorskiej zostaty opublikowane w pigciu
pracach oryginalnych. Cztery z tych prac ukazaly si¢ w czasopismach znajdujacych si¢ w bazie
Journal Citation Reports, a jedna w czasopi$mie nie znajdujacym si¢ w tej bazie (Genome
Announcements). Oznacza to, ze zostaly juz ocenione przez recenzentéw i spehily wymogi
redakcyjne. Pigcioletnie wspotezynniki oddziatywania czasopism (IF50;5) oraz liczba punktéw na liscie
A MNiSW wynosza odpowiednio, dla International Journal of Molecular Sciences - 4.331/30, BMC
Genomics - 4.142/40, Viruses-Basel - 3.916/30, Journal of Invertebrate Pathology - 2.535/40. Mgr
Martyna Krejmer-Rabalska jest pierwsza autorka czterech publikacji oraz w przypadku pigtego
artykutu figuruje jako drugi autor, ale z zaznaczeniem jednakowego udziali z pierwszym autorem.
Kandydatka jest rowniez autorem korespondujacym w tej publikacji. Nasuwa si¢ wiec pytanie



dlaczego rozprawa zostala przygotowana w formie monografii wykorzystujgcej materiat obecny w
publikacjach, a nie jako zbidr publikacji.

Oceniana rozprawa jest napisana w jezyku polskim, zawiera 194 strony z 67 rycinami i 27
tabelami (w tym 7 w Aneksie). Tytut odzwierciedla jej zawartos¢. Rozprawa ma poprawny uktad i
strukture, na ktdra sktadaja si¢ Streszczenia w jezyku polskim i angielskim, Wprowadzenie, Cel pracy,
Materialy, Metody, Wyniki, Dyskusja konczaca sie¢ zwigzlym podsumowaniem, Bibliografia oraz
Aneks. Autorka zamiescita réwniez wykaz uzywanych skroétow. W streszczeniach w jezyku polskim i
angielskim Autorka przedstawita w zwigzly sposob cele badawcze, wykorzystywane techniki oraz
podsumowata wyniki przeprowadzonej analizy pelnych genomoéw alfabakulowiruséw oraz wyniki
walidacji opracowanych metod detekeji i roznicowania betabakulowiruséw. Obszerne Wprowadzenie
Autorka rozpoczeta od krotkiego przedstawienia historii odkrycia bakulowiruséw, ich nazewnictwa
oraz systematyki rodziny Baculoviridae. Nastepnie szczegdlowo opisata morfologie, genom, drogi
transmisji, przebieg cyklu zyciowego na przykladzie modelowego przedstawiciela rodziny
Autographa californica nucleopolyhedrovirus — AcMNPV oraz proces replikacji wirusowego DNA.
Kolejna czgs¢ Wprowadzenia Autorka rozpoczeta od opisu groznych dla ludzi i srodowiska
konsekwencji stosowania chemicznych pestycydow, co wskazuje na koniecznos¢ ich zastapienia przez
uzycie selektywnych i bezpiecznych naturalnych $rodkéw ochrony roslin, w szczegdlnosei opartych
na bakulowirusach. Nastepnie omoéwila przyktady sukceséw zwigzanych ze stosowaniem dostepnych
komercyjnie preparatow bakulowiruséw jako insektycydow. Podkreélita potrzebe poszukiwania
nowych gatunkéw/izolatéw, ktére beda mogly by¢ wykorzystane do zwalczania szkodnikéw oraz
opracowania szybkich metod przesiewowych dla detekcji bakulowiruséw w probach srodowiskowych.
Autorka poza zaletami bakulowirusow zwracita uwage na istotna wade, jaka jest ich powolne
dziatanie, bedace jednym z czynnikéw powodujgcych ograniczone zainteresowanie ich uzyciem. W
tym miejscu, lub w Dyskusji, mogtaby znalez¢ si¢ informacja dotyczaca dziatan ukierunkowanych na
otrzymanie rekombinantéw o przyspieszonym dziataniu. Chciatabym poznaé¢ zdanie Doktorantki na
temat mozliwosci wykorzystania tych modyfikowanych genetycznie bakulowiruséw jako
insektycyddéw. Ostatnig czes¢ rozdziatlu stanowi opis metod detekcji bakulowiruséw w probach
srodowiskowych lub w hodowlach gasienic. Wymieniajac klasyczne metody mikroskopowe i
immunologiczne Autorka skupila uwage na przedstawieniu nowoczesnych metod opartych na
wykorzystaniu materiatu genetycznego ze szczegdlnym uwzglednieniem stosowanej w niniejszej
pracy technologii sekwencjonowania nowej generacji (ang. Next Generation Sequencing - NGS) firmy
Ilumina, wielotemperaturowego polimorfizmu konformacyjnego jednoniciowego DNA (ang.
multitemperature single stranded DNA conformational polymorphism, MSSCP) i reakcji fancuchowej
polimerazy (PCR) w czasie rzeczywistym z wykorzystaniem barwnika SYRB Green. Zawarty na 41
stronach rozdzial ilustrowany 16 starannie opracowanymi rycinami oraz trzema tabelami stanowi
przekonywujace uzasadnienie dla sformulowania celu pracy, ktérym bylo "wykorzystanie
nowoczesnych technik do detekcji i charakterystyki genetycznej bakulowirusow wyizolowanych z
ggsienic szkodnikow waznych gospodarczo drzew oraz opracowanie metody umozliwiajgcej detekcje
oraz roznicowanie gatunkoéw bakulowirusow z probek srodowiskowych”.

Kolejne rozdziaty zawierajg przejrzyscie opracowane opisy Materiatéw i Metod stosowanych
do realizacji zaplanowanych celéw. W pewnych punktach nawet przesadnie szczegélowe, jak na
przyktad zamieszczony na str. 80 opis przygotowania zelu poliakrylamidowego.

Pierwsza czes¢ rozdzialu - Wyniki jest poswigcona charakterystyce pelnych genoméw
bakulowiruséw wyizolowanych z martwych gasienic szczotecznicy szarawki (Dasychira pudibunda)
oraz brudnicy nieparki (Lymantria dispar) pochodzacych z Rud Raciborskich oraz z Biebrzanskiego
Parku Narodowego. Zgodnie z obowigzujacymi zasadami nazewnictwa bakulowirusow nadano im
odpowiednio nazwy Dasychira pudibunda nukleopolihedrovirus (DapuNPV), Lymantria dispar



multinukleopolihedrovirus-RR01 (LAMNPV-RRO1) oraz Lymantria dispar multinukleopolihedrovirus-
BNP (LAMNPV-BNP).

Do detekeji wiruséw wybrano odpowiednig do charakteryzowania nowych gatunkéw
wyspecjalizowang technologi¢ NGS firmy Illumina, kt6ra zapewnia najlepsza jakos¢ odezytéw. Petne
genomy uzyskane po ztozeniu surowych odczytéw dlugosei 300 par zasad uzupelniano o sekwencje
miejsc  niepewnych potwierdzonych metoda sekwencjonowania Sangera. Koniecznosé
przeprowadzenia tej procedury Doktorantka uzasadnita na przykiadzie ustalenia konkretnej ramki
odczytu. Pelne genomy zostaly zdeponowane w bazie danych Genbank. Nastepnie Doktorantka
wykonata anotacj¢ genoméw wraz z poszukiwaniem sekwencji promotorowych oraz homologicznych
powtdrzen. Kompleksowa analiza bioinformatyczna obejmowata okreslenie zbieznodci ulozenia
gendéw w genomach pokrewnych bakulowiruséw i przyréwnanie konserwowanych rejonéw. Analizy
filogenetyczne przeprowadzono na bazie sekwencji trzech (polh/gran, lef 8 i lef 9) lub wszystkich
trzydziestu osmiu genéw stalych bakulowiruséw dostepnych w bazie Genbank. Doktorantka
wyznaczyla rowniez drzewa filogenetyczne pokrewieristwa wybranych nietypowych lub
zduplikowanych biatek.

Na uznanie zastuguje szeroki zakres analiz oraz przejrzysta forma przedstawienia wynikow w
postaci czytelnych rycin oraz tabel, w tym trzech zamieszczonych w Aneksie zawierajgcych
skompilowane informacje o wszystkich orf zidentyfikowanych w poszczegélnych genomach wraz z
uwzglednieniem funkcji petnionych przez kodowane przez nie biatka oraz informacji o
odpowiednikach oznaczonych orf wérdd innych bakulowiruséw.

Wymienione powyzej analizy wykazaly w przypadku wirusa DapuNPV najblizsze
pokrewieristwo z alfabakulowirusem OpMNPV odkrytym w znamiondwee (Orgyia pseudotsugata),
ktora jest owadem wystepujacym wylgcznie w Ameryce Péinocnej. Poréwnanie genomow wykazato
duzg zbiezno$¢ utozenia gendéw oraz matg ilosé gendw, ktére nie wystepuja jednoczesnie w obu
genomach. Obok tych podobienistw obserwowano réwniez réznice w zawartosci niektérych genow.

W przypadku bakulowiruséw wyizolowanych z ggsienic brudnicy nieparki z réznych rejonéw
geograficznych Polski, przeprowadzona przez doktorantke analiza filogenetyczna wykazala, ze
LdMNPV-RRO1 ma sekwencje¢ najblizsza do wspdlnego przodka sposréd wszystkich izolatéw
LdMNPV, podczas gdy wirus LAMNPV-BNP nie wykazywat pokrewieristwa z pozostalymi wirusami
wyizolowanymi z brudnicy nieparki z réznych regionéw $wiata. Na to, ze moze to by¢ odrebny
gatunek wskazywalo poréwnanie typowych elementéw genoméw. Dodatkowo poréwnanie sekwencji
polihedryny wykazalo podobienstwo do wirusa wyizolowanego z brudnicy mniszki - Lymantria
monacha nucleopolyhedrovirus (LymoNPV).

Dalsza czg$¢ rozdziatu jest poswigcona realizacji drugiego celu pracy, ktérym bylo
opracowanie metod detekeji i réznicowania izolatow/gatunkéw betabakulowiruséw pochodzacych z
prob srodowiskowych. Doktorantka opracowata dwie metody przesiewowe wykorzystujace MSSCP
oraz PCR w czasie rzeczywistym. Obie metody optymalizowata i walidowata wykorzystujac DNA
genomowe reprezentatywnej dla catego rodzaju Betabaculovirus grupy o$miu gatunkéw. Jako
odpowiednie do odrézniania badanych gatunkéw wytypowano trzy silnie konserwowane geny gran,
lef-8 i lef-9, a jako miejsca przylaczenia zaprojektowanych zdegenerowanych starteréw wybrano w
obrebie genéw silnie konserwowane sekwencje otaczajace odpowiedniej dhugosci rejony zmienne. W
przypadku pierwszej metody réznicowanie odbywalo si¢ przez poréwnanie profili wybarwionych
srebrem produktéw amplifikacji fragmentéw genéw gran i lef-9 po rozdziale elektroforetycznym
MSSCP, a w przypadku drugiej na podstawie poréwnania temperatur topnienia produktéw PCR trzech
genow w czasie rzeczywistym. Obie metody umozliwily rozroznienie badanych gatunkéw w tym
rowniez blisko spokrewnionych, a uzycie PCR w czasie rzeczywistym dodatkowo takze odréznienie
dwoch izolatéw jednego gatunku. Swiadezy to o trafnodci doboru technik oraz umiejetnosei ich
zastosowania, co bylo duzym wyzwaniem biorac pod uwage skomplikowana optymalizacje
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parametréw rozdziatu elektroforetycznego MSSCP. Technika ta jest rozwinigciem klasycznej metody
genotypowania opartej o natywna elektroforeze przestrzennych konformeréw jednoniciowych
czasteczek DNA (SSCP). MSSCP dodatkowo wykorzystuje skokowe zmiany temperatury w trakcie
rozdziahi, co zwigksza rozdzielczos¢, umozliwiajac detekcje zmiany pojedynczych nukleotyddéw.
Technologia jest wigc z powodzeniem wykorzystywana w wirusologii i onkologii do detekcji znanych
oraz odkrywania nowych, nieznanych wariantéw genetycznych, obecnych w badanej prébie, nawet
jako mniejszosciowe domieszki.

Doktorantka zrealizowata zatem z sukcesem wszystkie zamierzone cele, co omawia w $wietle
odpowiednio dobranego pi$miennictwa w zawartej na 13 stronach Dyskusji. Dyskutujac perspektywy
wykorzystania obu opracowanych metod detekcji i réznicowania betabakulowiruséw jako narzedzi do
przesiewowego badania prob $rodowiskowych Autorka zakiada, ze opracowana metoda MSSCP
umozliwi wykrycie niehomogennej probki w trakcie jednej analizy, a metoda wykorzystujaca PCR w
czasie rzeczywistym pozwoli réwniez na odréznienie wariantéw mniejszosciowych. Rozwaza réwniez
zastosowanie metody do rutynowego monitorowania stabilnosci betabakulowirusow w trakcie ich
stosowania jako bioinsektycydow, w celu identyfikacji zaréwno szczepéw mniej zjadliwych,
pojawiajacych si¢ w wyniku presji selekcyjnej i mogacych powodowaé obnizenie efektywnosci
stosowanego srodka, jak réowniez tych o wyzszej wirulencji. W tym miejscu warto podkreslié, ze
najczegsciej stosowanym w skali $wiatowej biopestycydem jest preparat oparty wiasnie na
betabakulowirusie Cydia pomonella granulowirus (CpGV), ktéry infekuje owocdwke jabtkoweczke.
Poréwnujgc przydatnos$¢ tych szybkich i relatywnie tanich metod Autorka wskazata na opartg o
technike PCR w czasie rzeczywistym jako bardziej dostepna ze wzgledu na wykorzystanie w niej
termocyklera. Urzadzeniem tym dysponuje wiele laboratoriéw, podczas gdy rozdziaty MSSCP
wymagaja uzycia systemu DNA Pointer, ktéry jest specjalistyczng aparaturg opracowang i
produkowang przez polska firme BioVectis, w ktérg wyposazone s3 jeszcze nieliczne laboratoria.

W kontekscie omawianej przez Doktorantke mozliwosci wykorzystania obu opracowanych
metod do wykrywania wiruséw w glebie czy na lisciach, istotnym aspektem jest ich czulo$¢. W pracy
Rabalska i wsp. (2019) dotyczacej opracowania metody opartej na PCR w czasie rzeczywistym
oszacowano poziom detekcji dla amplifikowanych fragmentéw gendéw wybranego wirusa. Czy
poziom detekcji wybarwionych srebrem amplikondw po rozdziale MSSCP jest poréwnywalny?

Druga czes¢ Dyskusji dotyczy zidentyfikowanych przez Doktorantke alfabakulowirusow.
Wirusy DapuMNPV i wirus OpMNPV, do ktérego podobienstwo wykazatly przeprowadzone przez
Doktorantke analizy, zostaly sklasyfikowane na podstawie kryterium demarkacyjnego w modelu 38-
genowym jako dwa izolaty tego samego gatunku. Autorka przyjmuje zalozenie, ze wirusy maja
wspolnego przodka lub jeden jest przodkiem drugiego. Poniewaz pochodza z oddalonych
geograficznie gospodarzy, mianowicie Dasychira pudibunda wystgpuje w Europie a Orgyia
pseudotsugata w Ameryce Polnocnej i brak doniesien o przypadkowym zawleczeniu ktérego$ z nich
na inny kontynent, Doktorantka formutuje hipoteze zgodnie z ktérg istnieje gatunek owada, ktéry
wystepuje jednoczesnie na obu kontynentach, najprawdopodobniej pochodzacy rowniez z podrodziny
brudnicowatych, ktéry moze by¢ zakazany podobnym wirusem.

Natomiast drugi scharakteryzowany przez Doktorantke izolat LAMNPV-BNP, wykazujgcy
podobienstwo do alfabakulowirusa LymoNPV infekujacego Lymantria monacha, na podstawie
wymienionego powyzej kryterium demarkacyjnego nie zostal zaliczony do tego samego gatunku z
pozostatymi izolatami infekujacymi Lymantria dispar. Autorka przypuszcza, ze w przeszioSci, na
terenie Biebrzanskiego Parku Narodowego prekursor wirusa LAMNPV-BNP przystosowal sie do
nowego gospodarza - gasienic brudnicy nieparki. Mozliwos¢ zajécia tego wydarzenia uzasadnia
specyficznymi warunkami panujacymi na terenie Biebrzanskiego Parku Narodowego, stanowigcego
odizolowany ekosystem lasu mieszanego, zasiedlony przez rézne gatunki nalezace do Lepidoptera.
Odwotuje si¢ rowniez do opisanego w literaturze przykiadu znalezienia jednego wirusa u dwdch
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gospodarzy z podrodziny brudnicowatych. Doktorantka stusznie zauwaza, ze hipoteza zgodnie z ktorg
izolat LdMNPV-BNP jest wariantem wirusa LymoNPV wymaga potwierdzenia, ktérego
dostarczyloby poznanie pelnego genomu wirusa wyizolowanego z brudnicy mniszki, dla ktérego
dotychczas dostepne sa jedynie sekwencje trzech gendw.

Wyniki wczesniejszych badafi przeprowadzonych w Instytucie Lesnictwa, wykazaly
zwigkszong wirulencje izolatu LdMNPV-BNP wzgledem gospodarza, dodatkowo Doktorantka
stwierdzita obecnos¢ w genomie tego bakulowirusa genu kodujacego fotoliaze DNA, ktérej aktywnosé
moze zapewniaC jego stabilno$¢ w Srodowisku. Cechy te wskazuja na potencjat izolatu z
Biebrzanskiego Parku Narodowego jako biopestycydu. Prosze Doktorantke o przedstawienie podczas
obrony perspektyw praktycznego jego wykorzystania. Czy byly juz prowadzone proby terenowe? Jesli
tak, to jaka formulacje preparatu stosowano? Chciatabym réwniez dowiedzieé si¢ czy dotychczasowe
analizy wiasne Doktorantki lub badania prowadzone w Zespolach Promotoréw pozwalaja na
spekulacje jakie czynniki genetyczne decyduja o zwiekszonej wirulencji izolatu LAMNPV-BNP.

Z obowigzku recenzenta muszg zwr6cié uwage na pewne bledy, ktére wynikaja zapewne z
pospiechu podczas redagowania pracy:
Na str. 81 Autorka pisze: "DNA genomowy z osmiu bakulowiruséw postuzyt jako matryca w reakcji
PCR w celu powielenia krétkich fragmentow genow polh i lef-9 przy uzyciu komercyjnie dostepnego
zestawu do reakcji PCR". Podczas gdy powielano fragmenty genéw gran i lef-9.
Str.104 znajduje si¢ zdanie: "Drzewo filogenetyczne na Ryc. 33 [wg 7.13] przedstawia pokrewieristwo
sekwencji aminokwasowych bialek kodowanych przez geny chp pochodzqce ze wszystkich dostepnych
bakulowiruséw oraz unikatowe odv-e271 z DapuNPV oraz z LyxyMNPV", mimo, ze drzewo
filogenetyczne na Ryc. 33 przedstawia pokrewieristwo sekwencji biatek kodowanych przez geny ody-
e27 oraz unikatowe odv-e27I.
Nastr. 110 i 145 Autorka stosuje termin "rama odczytu", w miejsce poprawnego "ramka odczytu".
Str. 116, podpis Ryc. 46: "Drzewo filogenetyczne wykonane metodg najwiekszego podobieristwa (ML,
model GTR+G) przedstawiajgce pokrewieristwo pomiedzy bakulowirusami wyizolowanymi z rodzaju
Lymantria oparte na sekwencjach nukleotydowych gran, lef-8 i lef-9." Podczas gdy drzewo
filogenetyczne na Ryc. 46 przedstawia pokrewieristwo oparte na sekwencjach nukleotydowych polh,
lef-8 1 lef-9.
Na str. 117 zostato powtdrzone zdanie ze strony 116: "Tab. 6 (Aneks, rozdz. 11) podsumowuje zebrane
informacje na temat zidentyfikowanych orf w genomie LAMNPV-RR01." W tym miejscu powinna sie
znalez¢ informacja dotyczaca Tabeli 7: "Tab. 7 (Aneks, rozdz. 11) podsumowuje zebrane informacje
na temat zidentyfikowanych orf w genomie LAMNPV-BNP".
Na str. 122 "...(orf89, Tablea XYZ)...." brak wlasciwego numeru tabeli.
Na str. 151: "Poznanie petnego genomu wirusa wyizolowanego z brudnicy mniszki, a nie tylko
sekwencji trzech genéw (gram, lef-8 i lef-9 — GenBank, 2019) ostatecznie rozwialoby te watpliwosci."
Powinno by¢ "... sekwencji trzech gendw (polh, lef-8 i lef-9 ... "
"Co ciekawe, badania aktywnosci biologicznej przeprowadzone w Instytucie Badah Lesnictwa
wykazaly, ze wirus LAMNPV-BNP charakteryzuje si¢ zwigkszong wirulencig wzgledem ggsienic
brudnicy mniszki w poréwnaniu do innych izolatéw LAMNPV (Rabalski i Krejmer-Rabalska et al.,
2016)". Natomiast w cytowanej pracy badano wirulencje wzgledem gasienic brudnicy nieparki.
Na str. 189 w nagtéwku tabeli nr 7: "pozycja ORF okreslonego dla LAMNPV w genomach innych
gatunkow" brakuje pelnej nazwy izolatu: "pozycja ORF okreslonego dla LAMNPV-BNP".

Ponadto w tekécie wystgpuja inne bledy literowe i edycyjne, ktérych nie wymieniam.
Powyzsze uwagi nie zmieniaja jednak mojej pozytywnej oceny rozprawy.




Nawet jesli to nie jest wymog formalny, to wskazane byloby zamieszczenie w rozprawie
wykazu prac, w ktérych opublikowano wyniki bedace przedmiotem rozprawy oraz zrodet
finansowania badan, szczegoélnie, ze zgodnie z informacjami zamieszczonymi w publikacjach
Doktorantka byta kierownikiem grantu Preludium finansowanego przez Narodowe Centrum Nauki.
Swiadczy to wymownie o umiejetnosci samodzielnego prowadzenia pracy naukowej. Warte
zauwazenia jest rowniez to, ze mgr Martyna Krejmer-Rabalska jest wspotautorka trzech dodatkowych
prac badawczych, z ktérych jedna zostata opublikowana w 2018 roku w Journal of Invertebrate
Pathology (5-letni wspdlczynnik oddzialywania czasopisma 2.535), a dwie w 2017 roku w
International Journal of Molecular Sciences (5-letni wspolczynnik oddziatywania czasopisma 4.331).
Powyzsze wskazuje na duze zaangazowanie Kandydatki w dziatalno$¢ naukowa.

Podsumowujac, oceniana rozprawa w petni odpowiada warunkom Ustawy z dn. 14 marca
2003r. o stopniach i tytule naukowym oraz Rozporzadzenia Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z
dnia 19 stycznia 2018 r. w sprawie szczegdtowego trybu i warunkéw przeprowadzania czynno$ci w
przewodach doktorskich, w postgpowaniu habilitacyjnym oraz w postgpowaniu o nadanie tytutu
profesora (Dz. U. z 2018, poz.261). W mojej ocenie dorobek naukowy Kandydatki uzasadnia nadanie
Jej stopnia doktora w dziedzinie nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne,
wnosze zatem do Rady Miedzyuczelnianego Wydziatu Biotechnologii UG i GUMed o dopuszczenie
mgr Martyny Krejmer-Rabalskiej do dalszych etapow przewodu doktorskiego.
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