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w dziedzinie nauk scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne

Recenzje wykonalem w zwigzku z decyzja Rady Naukowej Dyscypliny nauki
biologiczne Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie z dnia 25 maja 2023 roku o
powotaniu mnie na recenzenta w ramach komisji habilitacyjnej w sprawie nadania stopnia
doktora habilitowanego dr. Piotrowi Androsiukowi.

Recenzj¢ przygotowatem w oparciu o dokumentacje obejmujaca:

1. Whniosek o przeprowadzenie postgpowania habilitacyjnego;

2. Autoreferat Habilitanta;

3. Zbior pigciu artykulow stanowiacych osiagnigcie naukowe pt. ,,Zmiennos¢ genetyczna
i ewolucja molekularna wybranych przedstawicieli rodzaju Colobanthus”;

4. Wykaz osiggni¢¢ naukowych Habilitanta;

5. Pozostate zataczniki do wniosku.

1. Najwazniejsze fakty z zyciorysu zawodowego Kandydata

Pan dr Piotr Androsiuk w roku 2003 ukonczyt studia magisterskie na kierunku
Biologia prowadzonym na Wydziale Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w
Poznaniu, bronigc prace magisterska pod tytutem ,,Wptyw cholanu sodu na erytrocyty $wini”,
przygotowana pod opieka prof. Jozefa Bielawskiego. Jest réwniez inZynierem ogrodnictwa,
ktory to tytut uzyskal na wydziale Ogrodniczym Akademii Rolniczej im. Augusta
Cieszkowskiego w Poznaniu w roku 2004. Studia doktoranckie na Wydziale Biologii
Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu ukonczyt w roku 2008, uzyskujgc stopien
naukowy doktora nauk biologicznych, specjalno$é¢ genetyka, w wyniku obrony rozprawy
doktorskiej pod tytutem ,,Charakterystyka genetyczna europejskich populacji sosny
zwyczajnej (Pinus sylvestris L.) na podstawie cech morfologicznych igiet i markerow DNA”,



ktorej promotorem byt dr hab. Lech Urbaniak, prof. UAM. W latach 2008-2011, dr P.
Androsiuk pracowat na stanowisku asystenta naukowo-dydaktycznego, a nastepnie, od roku
2012 do chwili obecnej, na stanowisku adiunkta naukowo-dydaktycznego, najpierw w
Katedrze Genetyki, a po restrukturyzacji w Katedrze Fizjologii, Genetyki i Biotechnologii
Roslin na Wydziale Biologii i Biotechnologii Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w
Olsztynie.

2. Ocena osiagniecia naukowego

Osiagnigcie naukowe wskazane przez dr. Piotra Androsiuka jako podstawa wniosku o
nadanie stopnia naukowego doktora habilitowanego to cykl pieciu publikacji z lat 2015-2022
pod zbiorczym tytulem ,,Zmienno$¢ genetyczna i1 ewolucja molekularna wybranych
przedstawicieli rodzaju Colobanthus”. Udzial Habilitanta w przygotowaniu kazdego z
artykutow byt wiodacy; czterech artykutach byt on pierwszym autorem, w czterech pehnit
funkcje autora korespondujacego. Deklaracje wspotautorow poza wskazaniem zakresu
udzialu w publikacjach szacuja réwniez ich procentowy udzial, ktéry zwykle (poza dwoma
wyjatkami) obejmuje 5%. Uwazam, ze ustalenie procentowego udzialu jest trudne i, jak
wynika z opisanej wczesniej ,,standaryzacji” na poziomie 5%, mato informatywne dla oceny
rzeczywistego wkladu poszczegdlnych autorow (moim zdaniem publikacje wieloautorskie
cechujg si¢ tym, ze udzial kazdego z autorow jest zasadniczo niezbedny). Dlatego w mojej
opinii positkowalem si¢ wytacznie cze$cia opisowa udziatow. Ich analiza pozwala mi
stwierdzi¢, ze dr P. Androsiuk pelnit wiodacg role na etapie formutowania koncepcji prac
badawczych, prowadzenia eksperymentow i przygotowania wszystkich artykulow
stanowigcych osiaggni¢cie naukowe. Wszystkie prace zostaty opublikowane w czasopismach z
listy JCR, a ich sumaryczny IF wynosi 14,057. Czasopisma, do ktorych zgloszono
manuskrypty maja zréznicowana, jednak na ogot wysoka renomg¢ w dziedzinie nauk
biologicznych i lokuja si¢ w Q1 (Polar Biology, PeerJ, Scientific Reports), Q2 (Genes) i Q3
(Polish Polar Research), wg SJR Scopus. Wszystkie manuskrypty zostaty poddane krytycznej
ocenie recenzentow, zgodnie ze standardami procesu peer-review. Nalezy rowniez zwrocic
uwagg, ze pierwsze cztery artykuly wskazane jako osiagnigcie naukowe funkcjonuja w obiegu
naukowym, na co wskazuje stosunkowo wysoka (jak na tematyke osiggnig¢cia dotyczaca
roslin polarnych) liczba cytowan, w zakresie od osmiu (P3; PeerJ 2018) do 24 (P1; Polish
Polar Res 2015). Jedynie ‘najmtodszy’ artykut (P5; Genes 2022) nie byt jeszcze cytowany.

Publikacje sktadajace si¢ na osiggnigcie naukowe niewatpliwie stanowia spdjny cykl;
dotycza one powigzanych zagadnien obejmujacych analiz¢ zmiennos$ci genetycznej C.
quitensis oraz analiz¢ zréznicowania genetycznego Colobanthus w oparciu o sekwencje
genomow organellowych. Opisano w nich realizacje nastgpujacych zadan badawczych
(positkuje si¢ sformutowaniami przedstawionymi w autoreferacie):

1. Analiza zmiennosci genetycznej C. quitensis z Wyspy Krola Jerzego (Szetlandy
Potudniowe) =z lokalizacji zrdéznicowanych pod wzgledem edaficznym 1
mikrosiedliskowym



W badaniach raportowanych w publikacji P1 (Polish Polar Res 2015) wykorzystano
osiem populacji C. quitensis z lokalizacji o zréznicowanych warunkach mikrosiedliskowych.
Ich zmienno$¢ genetyczng oceniono w oparciu o technike iPBS wykorzystujaca reakcje PCR
ze starterami zakotwiczonymi w konserwatywnych rejonach PBS typowych dla
retrotranspozondw LTR. Markery takie maja zatem z zalozenia powiela¢ fragmenty pomigdzy
réznymi kopiami retrotranspozondéw LTR. W mojej opinii powielane produkty jednak majg
zasadniczo charakter arbitralny, poniewaz standardowo nie przeprowadza si¢ weryfikacji ich
faktycznego pochodzenia. Istnieje wiele doniesien wskazujacych, ze ta technika generuje
polimorficzne amplikony, jej niewatpliwg zaleta jest techniczna prostota i mozliwos¢
wykorzystania w badaniach gatunkow i niepoznanej sekwencji genomu. Uwazam, jednak, ze
wiele (jesli nie wigkszos¢) produktow amplifikacji IPBS to w rzeczywistosci fragmenty
niespecyficzne, a szczegblnie dotyczy to krotkich produktow (w publikacji nie ma informacji
o wielkosci amplikonow). Rejony PBS s3a zlokalizowane w czeSci wewnetrznej
retrotranspozonow, zatem produkty amplifikacji powinny obejmowa¢ LTRy obu
sgsiadujacych kopii retrotranspozonoéw, z ktorych kazdy ma zwykle przynajmniej kilkaset
nukleotydow dlugosci. W publikacji wskazano réwniez, ze startery wykorzystywano
pojedynczo lub w parach, ale zbiorcze wyniki przedstawiono tylko dla pojedynczych
starterow (tabela 2). Nie kwestionuj¢ wynikéw analizy zrdéznicowania genetycznego, przy
zastrzezeniu (uzasadnionym powyzej), ze zostaly one wygenerowane w oparciu o arbitralne
produkty amplifikacji. Uwazam jednak, ze wigzanie obserwowanych polimorfizmoéw S$cisle z
aktywnos$cig transpozycyjna indukowang stresem S$rodowiskowym, jak zaproponowano w
dyskusji, nie znalazlo wystarczajagcego uzasadnienia w raportowanych wynikach prac
eksperymentalnych.

2. Oszacowanie zmienno$ci genetycznej C. quitensis z populacji zlokalizowanych w
Chile oraz w Antarktyce

Publikacja P2 (Polar Biology 2018) stanowi rozszerzenie badan opisanych w publikacji P1 0
nowe populacje pokrywajace szerszy obszar wystepowania gatunku. Zastosowana technika
genotypowania to ponownie iPBS, zatem moje komentarze przedstawione w opisie publikacji
P1 odnosza si¢ rowniez do publikacji P2. Tym niemniej, badania te mozna niewatpliwie
uzna¢ za pionierskie, moga one stanowi¢ dobry punkt wyjScia do dalszych bardziej
szczegdtowych analiz  poniewaz wykorzystana strategia badawcza pozwolita na
udokumentowanie istnienia ustrukturyzowanej zmienno$ci genetycznej w obrgbie gatunku C.
quitensis.

3. Uzyskanie sekwencji genomu chloroplastowego C. apetalus oraz jego charakterystyka
i analiza poréwnawcza z genomem chloroplastowym C. quitensis

Publikacja P3 (PeerJ 2018) jest pierwsza, w cyklu stanowigcym osiggnigcie naukowe,
poswiecong porownawczej analizie genomow organellowych Colobanthus. Autorzy
zsekwencjonowali 1 ztozyli kompletny genom chloroplastowy C. apetalus, a nastgpnie
poréwnali jego sekwencje 1 organizacje z wczesnie] dostepnym zlozeniem genomu
chloroplastowego C. quitensis. Zidentyfikowano réwniez sekwencje mikrosatelitarne w obu
genomach, scharakteryzowano ich dystrybucje, jednak w tym elemencie zabrakto mi



informacji o poziomie polimorfizmu SSR obserwowanego w poréwnywanych genomach. W
raporcie znalazta si¢ natomiast informacja o polimorfizmach SNP oraz proba oceny presji
selekcyjnej na geny chloroplastowe w oparciu o stosunek Ka/Ks, a takze analiza
filogenetyczna obejmujaca inne gatunki z rodziny Caryophyllaceae, dla ktorych dostgpne byty
ztozeni genomow plastydowych.

4. Opracowanie sekwencji genomoéw chloroplastowych dla kolejnych reprezentantow
rodzaju Colobanthus oraz ich charakterystyka i analiza pordéwnawcza w celu opisu
kierunkéw ewolucji genomoéw chloroplastowych w tej grupie roslin oraz rekonstrukcji
powigzan filogenetycznych pomiedzy gatunkami Colobanthus i innymi taksonami w
ramach rodziny Caryophyllaceae

Publikacja P4 (Sci Rep 2020) stanowi znaczace rozwinigcie kierunku badawczego
zainicjowanego w publikacji P3 i dostarcza nowych danych w postaci kompletnych ztozen
genoméw plastydowych sze$ciu kolejnych gatunkéw z rodzaju Colobanthus. Analiza
porownawcza wykazala znaczace zakonserwowanie ogolnej wielkosci i struktury tych
genomow w obrgbie rodzaju. Wskazano rowniez na dzialanie selekcji czyszczacej na
wickszo$¢ gendéw zlokalizowanych w genomie chloroplastowym, zidentyfikowano 12 wysoce
zmiennych rejondw cpDNA oraz potwierdzono opisane wczesniej zwigzki filogenetyczne w
obrebie rodziny Caryophyllaceae. Podobnie jak w publikacji P3 nie opisano poziomu
polimorfizmu SSR, pomimo identyfikacji sekwencji mikrosatelitarnych.

5. Opracowanie, charakterystyka 1 analiza porownawcza sekwencji genow
mitochondrialnych dla wybranych przedstawicieli rodzaju Colobanthus oraz ich
wykorzystanie w analizie filogenetycznej tej grupy roslin

Publikacja P5 (Genes 2022) stanowita rozszerzenie podej$cia badawczego opartego o
poréwnawczg analize genomow organellowych. W tym celu autorzy wykorzystali ztozenia 26
genow zlokalizowanych w genomach mitochondrialnych o$miu gatunkéw z rodzaju
Colobanthus. Geny te zostaly ztozone de novo z odczytow NGS przy wykorzystaniu
referencyjnego genomu mitochondrialnego Silene vulgaris. Do przeprowadzenia analizy
poréwnawczej wykorzystano strategi¢ zastosowang wczesniej do pordwnan genomow
plastydowych, obejmujaca identyfikacje polimorfizméw punktowych, analize Ka/Ks
identyfikacj¢ potencjalnych miejsc edycji RNA oraz analize filogenetyczng, tym razem
obejmujaca szersza grupe taksonomiczng, czyli reprezentantow rzedu Caryophyllales.

Podsumowanie oceny osiagniecia naukowego
Jako najwazniejsze elementy przedstawionego do oceny osiggni¢cia uwazam:

- Sporzadzenie, adnotacj¢ 1 analiz¢ poréwnawcza kompletnych ztozen genoméw
plastydowych gatunkow z rodzaju Colobanthus (wyniki opisane w publikacjach P3 i P4);

- Pozyskanie kolekcji populacji reprezentujacych gatunek C. quitensis zasiedlajgcych rdzne
srodowiska oraz prob¢ analizy wewnatrz- 1 miedzypopulacyjnej zmiennosci genetycznej, z



zastrzezeniem, ze oparcie tej analizy na tylko jednej, relatywnie mato precyzyjnej technice
genotypowania moze stanowi¢ jedynie punkt wyjécia do bardziej miarodajnych analiz (P1 i
P2). Dalsze poszerzenie kolekcji i wykorzystanie lepiej zdefiniowanych polimorfizmow
pozwoli na weryfikacj¢ dotychczasowych wnioskow;

- Probe wykorzystania sekwencji gendw mitochondrialnych do analizy poréwnawczej i
filogenetycznej gatunkow Colobanthus (P5). Jak wskazano w autoreferacie, opracowanie
kompletnych genomoéw mitochondrialnych bedzie celem, ktéry Habilitant zdefiniowal na
kolejne lata badan.

Nalezy podkresli¢, ze badania dotyczyly gatunkow roslin przystosowanych do zycia w
warunkach polarnych. Zapewne mozliwe do wykorzystania zasoby finansowe, bioragc pod
uwagg fakt, ze rodzaj Colobanthus nie ma istotnego znaczenia gospodarczego, nie obejmuje
on rowniez roslin modelowych, zdeterminowaly skale badan. Stad decyzja o skoncentrowaniu
si¢ na analizie genomow pozajadrowych wydaje mi si¢ na tym etapie bardzo uzasadniona.
Oczywiscie wybor takiego obiektu badawczego determinuje réwniez liczbe zespotow
naukowych zainteresowanych uzyskanymi wynikami, co z kolei przektada si¢ na liczbe
cytowan. Tym bardziej nalezy podkresli¢, ze prace te sa cytowane, co skomentowatem juz
powyzej. Uwazam, ze cele badan zdefiniowane przez Habilitanta zostaly osiggnigte, a
uzyskane wyniki sg istotne dla dyscypliny nauki biologiczne.

3. Ocena pozostalej aktywnosci naukowej Habilitanta realizowanej w
wiecej niz jednej instytucji naukowej

Na dotychczasowy dorobek dr. P. Androsiuka sktada si¢ 28 artykulow naukowych, w
tym 25 opublikowanych w czasopismach z listy JCR, z ktorych pig¢ artykulow stanowi
gldwne osiagnigcie naukowe wskazane w dokumentacji do wniosku o przeprowadzenie
postepowania habilitacyjnego. Aktywno$¢ publikacyjna Habilitant rozpoczat w roku 2005,
lecz zdecydowana wigkszo$¢ prac (w tym wszystkie z listy JCR) zostata opublikowana po
uzyskaniu przez Habilitanta stopnia haukowego doktora. Sumaryczny IF dla tych publikacji
wynosi 66,192, w tym dla publikacji niewskazanych jako gléwne osiggni¢cie naukowe
wspolczynnik ten wynosi 52,135. Ponadto, opublikowat On dwa rozdziaty w monografiach
naukowych 1 przedstawil 22 komunikaty na konferencjach naukowych. W bazie Web of
Science dr. P. Androsiukowi przypisano 25 rekordow, dla ktorych liczba cytowan to 176, w
tym 137 bez autocytowan (wg stanu na dzien 24 lipca 2023), a indeks Hirscha wynosi 8.
Przedstawione parametry bibliometryczne mozna uzna¢ za zadowalajagce w odniesieniu do
dyscypliny nauki biologiczne w obszarze badan nad roslinami niemodelowymi, biorac pod
uwage obecny etap kariery naukowej dr. P. Androsiuka.

Podejmowane przez Habilitanta zagadnienia badawcze dotyczyty réznych obszarow
badawczych w ramach nauk biologicznych. Poczatek kariery badawczej dotyczyt biologii
komorki, budowy i funkcjonowania bton komoérkowych na modelu zwierzecym, co stanowito
tematyke pracy licencjackiej 1 magisterskiej dr. P. Androsiuka. Na kolejnym etapie



zainteresowat si¢ On genetyka drzew lesnych, badajac zrdéznicowanie genetyczne
europejskich populacji sosny zwyczajnej na poziomie morfologicznym i molekularnym.
Wyniki tych badan stanowity podstawe rozprawy doktorskiej oraz pierwszych publikacji dr.
P. Androsiuka indeksowanych w bazie JCR. Udziat w projektach badawczych z tego zakresu
pozwolit rowniez Habilitantowi na nawigzanie kontaktéw miedzynarodowych i odbycie
ponadrocznego stazu na Uniwersytecie Umea w Szwecji. Do$wiadczenie w zastosowaniu
markerow molekularnych do oceny zmienno$ci genetycznej wykorzystat On do badan
gatunkéw z rodzin Poaceae i1 Caryophyllaceae wystepujacych w obszarach polarnych i
subpolarnych. Zagadnienie to stalo si¢ osig zainteresowan badawczych dr. P. Androsiuka, co
znalaztlo odzwierciedlenie rowniez w tematyce osiggnigcia naukowego stanowigcego
podstawe wniosku habilitacyjnego. Badania te byly i sg realizowane w ramach szerokiej
wspotpracy z polskimi i zagranicznymi zespolami naukowymi, w tym z Zaktadem Biologii
Antarktyki Instytutu Biochemii i Biofizyki PAN w Warszawie, Zakladem Anatomii i
Cytologii Roslin, Wydzialu Biologii 1 Biotechnologii, Uniwersytetu Marii Curie
Sktodowskiej w Lublinie, Katedra Entomologii, Fitopatologii i Diagnostyki Molekularnej z
Wydziatu Rolnictwa i Leénictwa Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie,
Departamento de Ciencias y Tecnologia Vegetal, Escuela de Ciencias y Tecnologia,
Universidad de Concepcion, Los Angeles, Chile oraz szeregiem $wiatowych ogrodow
botanicznych. Wspotpraca ta zaowocowala kolekcja  wartoSciowych  publikacji
publikowanych w czasopismach o zasiggu migdzynarodowym oraz doniesien
konferencyjnych. Réwnolegle dr P. Androsiuk wspolpracowat z Zaklad Biochemii i
Biotechnologii Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji Roslin — PIB badajagc zmiennos¢
genetyczng i epigenetyczng indukowang w Kulturach in vitro roslin.

W podsumowaniu stwierdzam, ze dr Piotr Androsiuk w toku swojej
dotychczasowej kariery wykazywal si¢ duzg aktywnos$cia naukowa, realizujac ja w
roznych instytucjach naukowych, tj. na Wydziale Biologii Uniwersytetu im. A.
Mickiewicza w Poznaniu, na Wydziale Biologii Uniwersytetu-Warminsko Mazurskiego
w Olsztynie, a takze na stazu naukowym w Department of Ecology and Environmental
Sciences, Umea University, Umea, Szwecja. Wypehil tym samym odpowiedni wymég
ustawowy.

e Kierowanie projektami badawczymi oraz udziat w projektach badawczych

Zgodnie z informacjami przedstawionymi w wykazie osiggnie¢ naukowych Dr Piotr
Androsiuk kierowat projektem NCN MINIATURA 2 (lata 2018-2019) oraz projektem
finansowanym z funduszy wewnetrznych Wydzialu Biologii UAM (lata 2005-2006). Byt
réwniez wykonawca w projekcie miedzynarodowym (Marie Curie Fellowship for Transfer of
Knowledge; lata 2004-2005) oraz w projekcie krajowym finansowanym przez MNiSW (lata
2006-2008). W mojej ocenie aktywnos¢ Habilitanta w kierowaniu i realizacji projektow
badawczych byla relatywnie niska, zwlaszcza po uzyskaniu stopnia doktora, kiedy to jedynym
projektem, w ktorego realizacj¢ byt On zaangazowany byta MINIATURA (wyniki opisano w
publikacji P4).



Dostrzegam w tym miejscu pewng rozbiezno$¢ z informacjami podanymi w
publikacjach stanowiacych osiaggnigcie naukowe; w publikacji P1 jako zrodto finansowania
wskazano grant NCN o numerze 2013/09/B/NZ8/03293. Podobnie bylto w przypadku
publikacji P2 i P3 (grant NN303796240). Zastanawia mnie jak to mozliwe, ze pierwszy i/lub
korespondujacy autor tych publikacji nie pelit roli wykonawcy w obu wymienionych
projektach.

e Staze 1 wspotpraca miedzynarodowa

Dr Piotr Androsiuk odbyl trzynastomiesieczny staz naukowy w Department of
Ecology and Environmental Sciences, Umea University, Umed, Szwecja. Jego wspolpraca
naukowa obejmowata rowniez inne zagraniczne instytucje naukowe, w tym Universidad de
Concepcion, Los Angeles, Chile oraz ogrody botaniczne.

e Dorobek dydaktyczny i organizacyjny

Dr Piotr Androsiuk prowadzil wyklady i ¢wiczenia z wielu przedmiotow dla
studentow Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie, w jezyku polskim i
angielskim. Byt opiekunem i recenzentem prac inzynierskich, licencjackich i magisterskich.
Petlil réwniez rézne funkcje organizacyjne na Wydziale Biologii 1 Biotechnologii
Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie. Jest czlonkiem Polskiego Towarzystwa
Botanicznego, Polskiego Towarzystwa Genetycznego oraz Komitetu Badan Polarnych przy
Prezydium Polskiej Akademii Nauk. Brat udziat w aktywnosciach promujacych nauke.

Ocena podsumowujaca dorobek niewchodzacy w zakres osiagniecia naukowego

Analiza dorobku naukowego dr. Piotra Androsiuka niewchodzacego w sktad
osiggnigcia naukowego wskazuje wyraznie, ze sedno jego zainteresowan obejmuja obecnie
zagadnienia zwigzane ze zmienno$cia genetyczng 1 ewolucja gatunkow  roslin
zaadaptowanych do zycia w surowych warunkach strefy polarnej i subpolarnej. Stopniowo
zaczal On stosowaé coraz bardziej ztoZone, a jednoczesnie informatywne techniki badawcze,
co wskazuje na jego ciagly rozwdj naukowy. Dobrze oceniam rowniez jego wspOlprace z
wieloma jednostkami naukowymi, zardbwno polskimi, jak 1 zagranicznymi. Sugerowalbym
natomiast wigksze zaangazowanie w pozyskiwanie funduszy na badania ze zrodet
zewnetrznych, zwlaszcza w charakterze lidera projektow. Udana realizacja projektu
MINIATURA i jego rozliczenie wysokiej jakoSci publikacjg naukowa stanowi niewatpliwie
krok w dobrym kierunku. Reasumujac, pozostale osiagniecia naukowe dr. Piotra
Androsiuka calosciowo oceniam jako wystarczajace do uzasadnienia wniosku o nadanie
stopnia naukowego doktora habilitowanego.



4. Whniosek koncowy

W konkluzji stwierdzam, ze wskazane przez dr. P. Androsiuka osiggniecia naukowe
wypeltniajg Kryteria opisane w art. 219 ust. 1 pkt. 2 i 3 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo 0
szkolnictwie wyzszym i nauce (t.j. Dz.U.2023.742 ze zm.). Tym samym popieram wniosek
dr. Piotra Androsiuka o nadanie stopnia naukowego doktora habilitowanego w
dziedzinie nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.

™= LA

Krakéw, 4 sierpnia 2023 Prof. dr hab. inz. Dariusz Grzebelus



