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RECENZJA
osiggnie¢ naukowych dr Katarzyny Krawczyk w postepowaniu w sprawie nadania stopnia
doktora habilitowanego w dziedzinie nauk scistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki

biologiczne

Niniejsza recenzja zostata sporzgdzona w zwigzku z powotaniem mnie na recenzenta
w postepowaniu w sprawie nadania dr Katarzynie Krawczyk stopnia doktora habilitowanego
w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki biologiczne, na mocy uchwaty
Rady Naukowej Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego
w Olsztynie, podjetej na posiedzeniu w dniu 18 czerwca 2026 r. Recenzje sporzgdzono zgodnie
z wymaganiami okreslonymi w ustawie z dnia 20 lipca 2018 r. — Prawo o szkolnictwie wyzszym i
nauce (Dz.U. z pdin. zm.), a podstawe oceny stanowita dokumentacja przedstawiona przez
Habilitantke obejmujgca autoreferat, wykaz osiggnie¢ naukowych, publikacje wskazane jako
osiggniecia naukowe wraz z os$wiadczeniami wspodtautorow, dokument potwierdzajacy
posiadanie stopnia doktora oraz dokumentacje potwierdzajgcg pozostatg aktywnos¢ naukows.

Jako osiggniecie naukowe, o ktérym mowa w art. 219 ust. 1 pkt 2 ustawy z dnia 20 lipca
2018 r. — Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce, Kandydatka wskazata dwa powigzane

tematycznie cykle publikacji:



e ,Systematyka izréznicowanie ewolucyjne ostnic (Poaceae: Stipa) w Swietle analiz genomdw
plastydowych, mitochondrialnych i jagdrowych”, obejmujacy pie¢ publikacji naukowych
opublikowanych w latach 2017-2025.

e  Poréwnawcza analiza ewolucji i reorganizacji genoméw organellowych rodzaju Ribes oraz
charakterystyka transferéw plastydowo-mitochondrialnych”, obejmujgcy dwie publikacje

naukowe opublikowane w latach 2024-2026.

Badania nad ewolucjg i organizacja genoméw roslin nalezg obecnie do jednych
z najdynamiczniej rozwijajgcych sie kierunkéw biologii ewolucyjnej i systematyki. Rozwdj metod
sekwencjonowania nowej generacji umozliwit pozyskiwanie kompletnych genomow
organellowych i jadrowych, co znaczaco zwiekszyto mozliwosci rekonstrukcji relacji
filogenetycznych oraz identyfikacji proceséw odpowiedzialnych za rdznicowanie linii
ewolucyjnych. Jednoczesnie w wielu grupach roslin tradycyjnie wykorzystywane markery
molekularne okazujg sie niewystarczajgce do rozwigzywania problemoéow taksonomicznych
na poziomie gatunkowym, szczegdlnie w przypadku taksonédw o niedawnym pochodzeniu,
ztozonej historii ewolucyjnej lub podlegajacych czestej hybrydyzacji. Poszukiwanie bardziej
informatywnych 7Zrédet danych genomowych oraz ocena ich przydatnosci w badaniach
systematycznych stanowig zatem jedno z kluczowych wyzwan wspotczesnej botaniki

molekularne;j.

OCENA OSIAGNIEC NAUKOWYCH

Przedstawione do oceny osiggniecia naukowe obejmujg dwa powigzane tematycznie
cykle publikacji koncentrujgce sie na wykorzystaniu danych genomowych w badaniach
systematyki, ewolucji oraz organizacji genomow roslin okrytonasiennych. Pierwszy cykl dotyczy
rodzaju Stipa (Poaceae) i obejmuje zagadnienia zwigzane z rekonstrukcjg relacji
filogenetycznych, ewolucjg genomow oraz identyfikacjg markerow molekularnych przydatnych
w badaniach taksonomicznych. Drugi cykl poswiecony jest analizie genomoéw organellowych
przedstawicieli rodzaju Ribes (Grossulariaceae), ze szczegdlnym uwzglednieniem ich organizacji,

ewolucji oraz zjawiska transferéw DNA pomiedzy plastydami i mitochondriami.
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taczny Impact Factor prac sktadajgcych sie na oba cykle, zgodnie z rokiem opublikowania,
wynosi 28.033, natomiast ich fgczna wartos¢ punktow MNiSW wynosi 670 zgodnie z rokiem
opublikowania. Na uwage zastuguje znaczacy udziat Kandydatki w realizacji wszystkich prac
wchodzgcych w skfad osiggniecia. Z oswiadczen wspoétautorow wynika, ze odpowiadata
za opracowanie koncepcji badan lub ich istotnych elementdéw, przygotowanie materiatu
badawczego, analizy molekularne i bioinformatyczne, interpretacje wynikdw oraz
przygotowanie manuskryptow, a w czesci publikacji petnita role pierwszej lub korespondencyjnej

autorki.

Ocena osiggniecia naukowego nr 1 ,,Systematyka i zrédznicowanie ewolucyjne ostnic (Poaceae:

Stipa) w swietle analiz genomoéw plastydowych, mitochondrialnych i jadrowych”

Pierwsze osiggniecie naukowe przedstawione przez dr Katarzyne Krawczyk obejmuje cykl
pieciu powigzanych tematycznie publikacji opublikowanych w latach 2017-2025, w ktorych
autorzy wykorzystali dane pochodzgce z genomu jgdrowego, plastydowego i mitochondrialnego
do badan nad systematyka, delimitacjg gatunkdow oraz ewolucjg rodzaju Stipa. Poszczegdlne
prace dotyczg kolejno poszukiwania bardziej informatywnych markeréw jadrowych, oceny
mozliwosci wykorzystania kompletnych plastomdéw do identyfikacji gatunkéw, analizy presji
selekcyjnej dziatajgcej na geny plastydowe, okreslenia uwarunkowan skutecznosci
superbarcodingu w obrebie Poales oraz wykorzystania danych mitochondrialnych
w rekonstrukgc;ji filogenezy i delimitacji gatunkow Stipeae.

Tematyka podjeta przez Kandydatke jest aktualna i naukowo uzasadniona. Rodzaj Stipa
obejmuje liczne gatunki o wysokim podobienstwie morfologicznym, a jego systematyke
dodatkowo komplikujg hybrydyzacja, introgresja, poliploidyzacja oraz niewielkie zréznicowanie
czesci markeréw molekularnych. Ograniczona przydatnosé klasycznych regionéw ITS i markeréw
plastydowych powodowata, ze relacje pomiedzy wieloma przedstawicielami rodzaju

pozostawaty nierozstrzygniete. Kandydatka trafnie zidentyfikowata te luke badawczg i podjeta



probe okreslenia, ktore zrodta danych genomowych moga rzeczywiscie zwiekszy¢ rozdzielczosc
analiz prowadzonych na niskich poziomach taksonomicznych.

W publikacji 1.1 oceniono przydatnos¢ regionu IGS jadrowego rRNA jako markera
filogenetycznego dla rodzaju Stipa. Badania te nalezy uznac¢ za bardzo wartosciowe, poniewaz
nie ograniczyly sie do przetestowania kolejnej sekwencji, lecz obejmowaty analize organizacji
catej jednostki nrDNA, poréwnanie zmiennosci jej poszczegdlnych elementdéw funkcjonalnych
oraz ilosciowg ocene ich informatywnosci filogenetycznej. Wykazano, ze klasycznie stosowane
regiony ITS1iITS2 sg w obrebie badanego rodzaju wysoce konserwatywne, natomiast fragment
IGS obejmujgcy 3'ETS i NTS charakteryzuje sie znacznie wiekszg zmiennoscig i silniejszym
sygnatem filogenetycznym. Zastosowanie tego regionu do analizy 36 gatunkéw pozwolito
uzyska¢ znacznie lepiej rozdzielone drzewo filogenetyczne niz w przypadku ITS oraz
wczesniejszych analiz plastydowych. Istotnym osiggnieciem publikacji 1.1 byto zatem nie tylko
wskazanie nowego markera, ale rowniez wykazanie zakresu jego uzytecznosci. Autorzy trafnie
zaznaczyli, ze bardzo szybkie tempo ewolucji NTS, obecnos¢ homoplazji i trudnosci
z dopasowaniem silnie zréznicowanych sekwencji ograniczajg jego zastosowanie do analiz
wewnatrzrodzajowych i innych ptytkich pozioméw taksonomicznych. Takie krytyczne
przedstawienie zarowno zalet, jak i ograniczen proponowanego rozwigzania zwieksza wartosc
pracy.

W publikacji 1.2 Kandydatka podjeta probe okreslenia, czy w genomie plastydowym Stipa
wystepujg regiony umozliwiajgce skuteczng identyfikacje gatunkow oraz czy kompletne
plastomy moga petnié¢ funkcje superbarcoddéw. Analiza objeta 21 plastomow reprezentujacych
19 taksondw i zostata przeprowadzona zardwno w odniesieniu do poszczegdlnych regiondéw
funkcjonalnych, jak i kolejnych fragmentdow o dtugosci 600 par zasad. Takie rozwigzanie nalezy
oceni¢ wysoko, poniewaz pozwolito uniezalezni¢ poszukiwanie potencjalnych markeréw
od tradycyjnego podziatu genomu na geny, introny i spacery oraz uwzgledniato praktyczna
mozliwos¢ pdzniejszego sekwencjonowania wybranego fragmentu metodg Sangera.

Autorzy skoncentrowali sie na ocenie skutecznosci réznych strategii barkodingu przy
uzyciu plastydowego DNA, od pojedynczych markeréw po kompletne genomy plastydowe
(superbarcoding), w delimitacji gatunkow rodzaju Stipa. Najwazniejszym wynikiem tej pracy byto

wykazanie wyjgtkowo niskiego zréznicowania plastomoéw Stipa, ktérych podobiestwo parami
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wynosito od 99.7 do 100%. Zaden pojedynczy region plastydowy nie zapewniat
satysfakcjonujacej identyfikacji gatunkow, a potgczenie szesciu najlepiej dziatajgcych loci
pozwolito rozpoznaé jedynie 68,4% badanych taksonow. Najbardziej efektywny fragment
o dtugosci 600 par zasad, obejmujgcy czes¢ genu rbcl, sekwencje miedzygenowg rbcl—rpl23 i
czes¢ rpl23, rozrézniat nieco ponad potowe analizowanych taksonéw. Dopiero wykorzystanie
kompletnych plastomoéw zwiekszyto skutecznos$¢ identyfikacji do 94.74%, przy czym nawet
ta metoda nie rozdzielita wszystkich jednostek.

Autorzy publikacji nie prdébowali przedstawi¢ superbarcodingu jako rozwigzania
uniwersalnego. Wskazano identycznos¢ plastomow morfologicznie rozréznialnych taksonow
oraz przypadki, w ktérych zréznicowanie wewnatrzgatunkowe moze by¢ poréwnywalne
z miedzygatunkowym. Autorzy stusznie zauwazyli, ze zwiekszenie liczby osobnikéw
reprezentujgcych poszczegdlne gatunki prawdopodobnie obnizytoby deklarowang skutecznosé
identyfikacji. Ograniczona reprezentacja wewngatrzgatunkowa stanowi wiec stabszg strone tej
pracy, ale zostata dostrzezona i wtasciwie omdwiona. Publikacja 1.2 dostarczyta waznego wyniku
negatywnego: wykazata, ze nawet kompletne genomy plastydowe nie zawsze zawierajg
wystarczajgcg informacje do niezawodnej delimitacji niedawno zréznicowanych gatunkow i
ze w przypadku Stipa konieczne jest uwzglednienie markeréow jadrowych.

Publikacja 1.3 wykraczata poza problem wyboru markerow i dotyczyta adaptacyjnej
ewolucji genoméw plastydowych Stipa. Analizie poddano 67 plastoméw reprezentujacych
43 gatunki Stipeae i Ampelodesmeae, w tym znacznie rozszerzony w stosunku do wczesniejszej
pracy zbidr przedstawicieli Stipa. Kandydatka wraz ze wspéfautorami ocenita rozmieszczenie
mutacji niesynonimicznych, ich zwigzek z poszczegdlnymi liniami filogenetycznymi oraz
obecno$¢ dodatniej selekcji. Mocng strong metodyczng pracy byto zastosowanie kilku
niezaleznych modeli wykrywania presji selekcyjnej, opartych na odmiennych zatozeniach,
a nastepnie porodwnanie uzyskanych rezultatéw. Pozwolito to ograniczy¢ ryzyko interpretowania
jako adaptacyjnych zmian wskazywanych wytacznie przez jeden test.

W publikacji 1.3 wykazano sygnat dodatniej selekcji w 11 genach plastydowych (ccsA,
matK, ndhC, ndhF, ndhK, rbcL, rpoA, rpoCl1, rpoC2, rps8 i rpslil). Po raz pierwszy u traw



stwierdzono dziatanie dodatniej selekcji na geny rps8, rps11 i ndhK. Najsilniejszy sygnat dotyczyt
genu rbcl, zwtaszcza w bazalnej grupie wysokogorskich gatunkow srodkowoazjatyckich, a czesé
zmian aminokwasowych zlokalizowano w obszarach moggcych wptywac na wydajnos¢ wigzania
CO; przez RuBisCO.

Publikacja ta wniosta wartosciowe dane do badan nad ewolucjg plastomoéw i wskazafta,
ze tempo oraz kierunek zmian w genach plastydowych nie sg jednolite w obrebie rodzaju.
Jednoczesnie interpretacja czesci wynikow w kategoriach adaptacji do warunkow
wysokogorskich powinna pozostaé ostrozna. Wykrycie dodatniej selekcji i zmiany wfasciwosci
aminokwaséw wskazuja na prawdopodobny proces adaptacyjny, nie stanowig jednak
bezposredniego dowodu funkcjonalnego ani eksperymentalnego potwierdzenia wptywu mutacji
na wydajnos¢ fotosyntezy. Sami autorzy zachowali w tej kwestii wtasciwg ostroznosé. Nie obniza
to wartosci pracy, ale wyznacza granice wnioskowania mozliwego na podstawie analiz
porownawczych sekwencji. Za istotne uwazam rdéwniez powigzanie badan nad selekcjg
z problemem filogenetycznym: regiony podlegajgce silnej lub zréznicowanej presji selekcyjnej
nie muszg by¢ optymalnym zrédtem neutralnego sygnatu wykorzystywanego w rekonstrukcji
historii ewolucyjne;j.

W publikacji 1.4 problem bardzo niskiego zrdznicowania plastoméw, stwierdzony
wczesniej dla Stipa, zostat osadzony w znacznie szerszym kontekscie poréwnawczym. Analiza
objefa 1707 plastomdw, 793 gatunki i 96 rodzajéw reprezentujacych Poales. W pracy tej nie
koncentrowano sie juz na poszukiwaniu pojedynczego barkodu, lecz oceniono skutecznos¢
superbarcodingu z wykorzystaniem molekularnych cech diagnostycznych, czyli mutacji
wystepujacych u wszystkich analizowanych przedstawicieli danego gatunku i nieobecnych
u innych gatunkow tego samego rodzaju. Skala analizy i préba odniesienia wynikéw do
filogenezy, liczebnosci préb, proceséw hybrydyzacji i poliploidyzacji oraz rodzaju zajmowanego
siedliska stanowig najwazniejsze zalety tej publikacji.

Badania wykazaty bardzo duze zréznicowanie liczby cech diagnostycznych pomiedzy
gatunkami i rodzajami Poales. Niskie zrdézinicowanie plastoméw nie jest zjawiskiem
charakterystycznym wytgcznie dla Stipa, lecz wystepuje w wielu liniach traw, szczegdlnie
w mtodych ewolucyjnie rodzajach Pooideae i Panicoideae. Jednoczesnie nie stwierdzono prostej

zaleznosci pomiedzy ogdlnym podobienstwem plastomdw a skutecznoscig identyfikacji: rowniez
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w rodzajach o bardzo podobnych sekwencjach poszczegdlne gatunki mogg posiadac liczne,
wiasciwie rozmieszczone cechy diagnostyczne. Wykazano ponadto, ze zwiekszanie liczby
osobnikéw przypisanych do gatunku prowadzi do zmniejszania liczby cech uznawanych
za gatunkowo swoiste. Jest to wazny wynik metodologiczny, pokazujacy, ze skutecznosc
barcodingu moze by¢ zawyzana w badaniach opartych na pojedynczych okazach.

Na uwage zastuguje réwniez préba interpretacji zroznicowania plastomow w kontekscie
ekologicznym. Rodzaje zwigzane wytgcznie z siedliskami otwartymi charakteryzowaty sie
przecietnie wiekszym zrdéznicowaniem niz rodzaje lesne lub wystepujgce w réznych typach
siedlisk. Wynik ten jest interesujgcy i otwiera perspektywe dalszych badan, cho¢ — podobnie jak
w przypadku analiz adaptacyjnych — nie pozwala jeszcze na jednoznaczne wskazanie
mechanizmu przyczynowego. Autorzy wskazali réwniez, ze hybrydyzacja, poliploidyzacja,
transfer plastomoéow oraz btedna identyfikacja materiatu zdeponowanego w bazach mogga
znaczgco ogranicza¢ skutecznos¢ superbarcodingu. Szczegdlnie trafne jest stwierdzenie,
ze wiarygodnosc identyfikacji molekularnej zalezy od poprawnosci wczesniejszego opracowania
taksonomicznego materiatu. Publikacja 1.4 wykracza poza systematyke Stipa i stanowi szerszy
wktad do metodologii identyfikacji molekularnej roslin.

Publikacja 1.5 dotyczyta wykorzystania genoméw mitochondrialnych w rekonstrukcji
filogenezy i delimitacji gatunkow Stipeae, ze szczegdlnym uwzglednieniem rodzaju Stipa. Jest
to najbardziej nowatorskie metodologicznie rozwiniecie wczesniejszych badan, poniewaz
roslinne mitogenomy sg wykorzystywane znacznie rzadziej niz plastomy z uwagi na ich rozmiar,
ztozong strukture, czeste rearanzacje oraz stosunkowo niskie tempo substytucji. W pracy po raz
pierwszy ztozono i opisano kompletny genom mitochondrialny przedstawiciela Stipeae —
Nassella tenuissima — a nastepnie wykorzystano go jako genom referencyjny do wytypowania
29 homologicznych fragmentéw o tacznej dtugosci niemal 140 tysiecy par zasad. Fragmenty
te przeanalizowano u 49 przedstawicieli plemienia, w tym 43 gatunkéw Stipa.

Whbrew oczekiwaniom wynikajgcym z powolniejszej ewolucji roslinnego mtDNA wybrane
fragmenty mitochondrialne osiggnety skutecznos¢ identyfikacji gatunkéw na poziomie 75%,

nieco wyzszg niz 71% uzyskane dla kompletnych plastoméw w tym samym zbiorze danych.



Sygnalizuje to, ze o wartosci zrédta danych nie decyduje wytgcznie ogdlny poziom zmiennosci
genomu, lecz takie rozmieszczenie zmian witasciwych poszczegdlnym liniom. Analizy
mitochondrialne zwiekszyty rozdzielczos¢ relacji w kilku problematycznych grupach Stipa,
ktorych nie udato sie jednoznacznie rozdzieli¢ na podstawie plastomoéw. Jednoczesnie topologie
uzyskane z genomodw plastydowego i mitochondrialnego nie byly w petni zgodne, co autorzy
interpretowali w kontekscie ztozonej historii ewolucyjnej grupy, obejmujacej miedzy innymi
hybrydyzacje, introgresje, niepetne sortowanie linii i potencjalny transfer materiatu
genetycznego.

Cennym elementem publikacji 1.5 byta analiza fragmentéw plastydowych przeniesionych
do genomu mitochondrialnego. Ich nieuwzglednienie moze prowadzi¢ do tzw. paradoksu
barcodingowego, polegajgcego na amplifikacji homologicznych sekwencji pochodzacych
z dwdch organelli i w konsekwencji do btednej interpretacji wynikdéw. Praca ma wiec zaréwno
wymiar poznawczy, jak i praktyczny. Nalezy jednak podkreslié, ze nie rozwigzuje ona ostatecznie
problemu filogenezy rodzaju Stipa. Analizowany materiat obejmowat jedynie czes¢ jego
réznorodnosci, a zastosowane dane mitochondrialne stanowig zestaw wybranych regionéw
homologicznych, a nie kompletne mitogenomy wszystkich gatunkow. Autorzy wskazali,
ze petniejsza rekonstrukcja bedzie wymagata rozszerzenia proby oraz wykorzystania
wielolokusowych danych jadrowych. Taka ostrozno$¢ w formutowaniu wnioskéw jest
uzasadniona i dobrze swiadczy o sposobie interpretowania wynikow.

Cate osiggniecie jest spdjne problemowo. Publikacja 1.1 wykazata, ze wtasciwie dobrany
region jagdrowy moze dostarczyC silniejszego sygnatu niz tradycyjnie stosowane markery.
Publikacja 1.2 ujawnita zasadnicze ograniczenia plastydowego barcodingu w obrebie Stipa,
ale jednoczesnie okreslita rzeczywistg skutecznos¢ kompletnych plastoméw. Publikacja 1.3
wykorzystata dane plastomowe do analizy zréznicowania tempa ewolucji i presji selekcyjne;j.
Publikacja 1.4 pozwolita oceni¢, czy zjawiska obserwowane w Stipa sg wyjatkowe, czy stanowig
czesc szerszego wzorca wystepujgcego w Poales. Publikacja 1.5 wprowadzita kolejne, dotychczas
stabo wykorzystywane zrédto danych i wykazata, ze sygnat mitochondrialny moze uzupetnia,
a w niektorych przypadkach korygowac wyniki analiz plastydowych.

Na wysokg ocene zastuguje réwniez warsztat badawczy Kandydatki. Przedstawione prace

obejmujg projektowanie badan molekularnych, sekwencjonowanie krétko- i dtugoodczytowe,



C

WYDZIAL BIOLOGII
i OCHRONY

SRODOWISKA UN'C
Uniwersytet todzki

sktadanie i anotacje genomow, analizy filogenetyczne, delimitacje gatunkdéw, ocene
informatywnosci markeréw, wykrywanie presji selekcyjnej oraz analizy poréwnawcze duzych
zbioréw danych genomowych. W cyklu widoczny jest rozwdj skali i ztozonosci prowadzonych
badan — od analizy pojedynczego regionu jgdrowego po poréwnania obejmujgce setki gatunkow
i tysigce sekwencji genomowych.

Pewien niedosyt budzi natomiast ograniczone przetozenie uzyskanych rezultatow
na konkretne rozstrzygniecia taksonomiczne w obrebie rodzaju Stipa. Cykl bardzo dobrze
identyfikuje mozliwosci i ograniczenia poszczegdlnych zrédet danych, dostarcza nowych
markeréw i rozwigzuje czes¢ relacji filogenetycznych, ale nie prowadzi do catosciowej rewizji
klasyfikacji rodzaju. W przypadku czesci analiz, zwtaszcza publikacji 1.2 i 1.5, ograniczeniem
pozostaje takze niewielka liczba osobnikdw reprezentujgcych poszczegdélne gatunki.
Ma to istotne znaczenie w grupie, w ktérej hybrydyzacja, zmienno$¢ wewnatrzgatunkowa i
niepetne sortowanie linii mogg prowadzi¢ do rozbieznosci miedzy granicami gatunkow a historig
pojedynczych genomodw. Nie traktuje jednak tych kwestii jako zasadniczej stabosci osiggniecia,
poniewaz zasadniczym jego celem byto opracowanie i krytyczna ocena narzedzi genomowych,
a nie wykonanie petnej rewizji taksonomiczne;j.

Podsumowujgc, pierwsze osiggniecie naukowe oceniam wysoko. Przedstawiony cykl
publikacji wnosi istotny wktad do badan nad systematykg molekularng i ewolucjg rodzaju Stipa,
a czes¢ uzyskanych wynikdw ma znaczenie znacznie szersze, dotyczgce metodologii barcodingu
i superbarcodingu oraz ewolucji genomow organellowych u traw. Szczegdlnie wartosciowe jest
krytyczne pordéwnanie informacji pochodzacych z genomu jadrowego, plastydowego
i mitochondrialnego oraz wykazanie, ze zadne z tych Zzrddet danych nie moze by¢ traktowane
jako uniwersalne i wystarczajgce w badaniach tak ztozonej grupy. Kandydatka wykazata sie
umiejetnoscia formutowania istotnych pytan badawczych, konsekwentnego rozwijania
problematyki naukowej, stosowania nowoczesnych metod genomowych oraz krytycznej

interpretacji zaréwno pozytywnych, jak i negatywnych rezultatéw analiz.



Ocena osiggniecia naukowego nr 2 ,Poréwnawcza analiza ewolucji i reorganizacji genomow
organellowych rodzaju Ribes oraz charakterystyka transferow plastydowo-

mitochondrialnych”

Drugie osiggniecie naukowe przedstawione przez dr Katarzyne Krawczyk obejmuje dwie
powigzane tematycznie publikacje dotyczace ewolucji genomdéw organellowych rodzaju Ribes,
ze szczegllnym uwzglednieniem Ribes alpinum, oraz identyfikacji i analizy transferéw DNA
zachodzacych pomiedzy genomem plastydowym i mitochondrialnym. Pierwsza praca miata
przede wszystkim charakter poznawczy i dotyczyta budowy, zmiennosci oraz ewolucji genomow
organellowych porzeczki alpejskiej. Druga rozwijata podjetg problematyke w kierunku
metodologicznym poprzez opracowanie narzedzia bioinformatycznego automatyzujgcego
wykrywanie i charakterystyke transferéw miedzy genomami organellowymi. Osiggniecie jest
wyraznie wezsze niz pierwszy cykl publikacji, ale pozostaje spdjne problemowo i przedstawia
przejscie od opisu konkretnego przypadku biologicznego do stworzenia narzedzia
umozliwiajgcego prowadzenie porownywalnych analiz w szerszej skali.

Tematyka osiggniecia jest aktualna i naukowo uzasadniona. Transfery sekwencji
pomiedzy genomami plastydowym i mitochondrialnym naleza do waznych proceséw
ksztattujgcych ewolucje genomodw roslinnych. Ich analiza jest jednak utrudniona przez znaczng
zmiennosc strukturalng mitogenomoéw, obecnosé regiondw powtdrzonych, niejednoznacznosc
kierunku czesci transferow oraz brak jednolitego sposobu fgczenia wynikéw analiz podobienstwa
sekwencji z anotacjg funkcjonalng genomadéw. Wybdr rodzaju Ribes jako modelu badawczego jest
uzasadniony zaréwno niewielka liczbg opisanych genomoéw mitochondrialnych jego
przedstawicieli, jak i nadal nie w petni rozpoznanymi relacjami filogenetycznymi w obrebie
rodzaju.

Publikacja 2.1 poswiecona zostata kompleksowej charakterystyce genomodw
organellowych Ribes alpinum. Opracowano kompletny plastom o dtugosci 157 351 par zasad
oraz mitogenom o diugosci 375 266 par zasad, bedacy dopiero drugim opisanym genomem
mitochondrialnym przedstawiciela rodzaju Ribes. Zastosowanie sekwencjonowania dfugich
odczytéw umozliwito nie tylko ztozenie obu genomow, ale réwniez ocene ich struktury,

zawartos$ci genow, uzycia kodondw oraz relacji z genomami innych przedstawicieli rodzaju.
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Zakres pracy jest szeroki i obejmuje zarowno genomike poréwnawczg, analize zmiennosci
plastomu, poszukiwanie potencjalnych markerdow, rekonstrukcje filogenezy, jak i rozpoznanie
homologicznych fragmentéw genomow plastydowego i mitochondrialnego.

Za istotny rezultat prac nalezy uznac¢ wskazanie regionéw plastydowych o potencjalnie
wysokiej wartosci diagnostycznej. Pordwnanie jedenastu plastoméw rodzaju Ribes wykazato,
ze standardowe markery matK i rbcL majg ograniczong uzyteczno$¢ w identyfikacji
przedstawicieli tej grupy. Najwiekszg liczbe cech diagnostycznych zawierat gen ycfl, jednak
ze wzgledu na jego znaczng dtugos¢ bardziej praktycznymi kandydatami na markery okazaty sie
spacery petN—psbM i trnS—trnG. Wynik ten ma wartos¢ aplikacyjng, poniewaz wskazane regiony
moga by¢ testowane w dalszych badaniach systematycznych i barcodingowych rodzaju. Nalezy
jednak zaznaczyé¢, ze ich skuteczno$¢ oceniono na podstawie ograniczonej reprezentacji
taksonomicznej i bez szerokiego probkowania wewnatrzgatunkowego. Wskazane sekwencje
powinny by¢ zatem traktowane jako obiecujgcy zestaw kandydacki, a nie jako ostatecznie
zweryfikowane barkody dla catego rodzaju.

Waznym osiaggnieciem byto takze okreslenie pozycji filogenetycznej Ribes alpinum.
Analiza kompletnych plastomow nie potwierdzita sugerowanego wczesniej na podstawie ITS
bliskiego pokrewienstwa tego gatunku z R. rubrum. Ribes alpinum utworzyt natomiast klad
z R. fasciculatum, potozony jako grupa siostrzana wzgledem pozostatych analizowanych
przedstawicieli rodzaju. Wynik ten jest zgodny z wczes$niejszymi analizami RAD-seq i wskazuje,
ze tradycyjne ujecie pozycji tego gatunku wymaga ponownej oceny z wykorzystaniem szerszego
probkowania i danych jadrowych. Publikacja wniosta zatem rzeczywisty wktad do poznania
filogenezy rodzaju, chociaz obejmuje jedynie niewielkg czes¢ jego ponad 160 gatunkéw. Wnioski
dotyczgce klasyfikacji wewnatrzrodzajowej muszg wiec pozosta¢ ostrozne.

Cennym elementem pracy byto poréwnanie mitogenomow R. alpinum i R. nigrum.
Pomimo podobnego sktadu genowego i zawartosci GC wykazano znaczne réznice w wielkosci
genomow, kolejnosci i orientacji gendw oraz brak genu rps1 u R. alpinum. Wyniki dobrze ilustruja
charakterystyczng dla roslinnych genoméw mitochondrialnych dynamike strukturalng, ktora

moze by¢ wysoka nawet pomiedzy przedstawicielami jednego rodzaju. Zidentyfikowano



ponadto homologiczne fragmenty genomow plastydowego i mitochondrialnego, ktérych taczna
dtugos¢ wynosita okoto 9.5 tysigca par zasad. Autorzy wtasciwie zauwazyli, ze liczba
wykrywanych transferow silnie zalezy od zastosowanych progéw, sposobu klasyfikacji homologii
oraz uwzglednienia badz wykluczenia konserwatywnych genéw RNA. To zastrzezenie okazato sie
szczegoblnie wazne w kontekscie wynikow kolejnej publikacji.

Pewng staboscig publikacji 2.1 jest jej bardzo szeroki zakres przy stosunkowo niewielkim
materiale poréwnawczym. Analiza budowy genomdw, zmiennosci plastomu, filogenezy, uzycia
kodondéw oraz transferéw miedzyorganellowych sprawia, ze niektore watki pozostajg raczej
rozpoznaniem problemu niz jego pogtebionym rozwigzaniem. Dotyczy to zwtaszcza analizy
transferéw, w ktorej na podstawie podobienstwa sekwencji nie zawsze mozna jednoznacznie
okresli¢ ich kierunek, wiek i funkcjonalne znaczenie. Wysoka korelacja wykorzystania kodonéw
w obu organellach zostata poprawnie wykazana, ale jej znaczenie ewolucyjne nie zostato szerzej
rozwiniete. Nie przekre$la to wartosci pracy, ktora dostarcza nowych zasobéw genomowych
i formutuje pytania rozwijane nastepnie w publikacji 2.2.

Publikacja 2.2 miata odmienny, w znacznej mierze metodyczny charakter. Jej gtdwnym
rezultatem byto opracowanie pakietu R transgenomes, automatyzujgcego wykrywanie,
klasyfikacje i charakterystyke homologicznych regionéw pomiedzy plastomem i mitogenomem.
Narzedzie taczy wyniki analizy BLAST z anotacjami genomowymi, umozliwia przypisywanie
homologii do okreslonych gendw, szacowanie kompletnosci przeniesionych fragmentéw,
whnioskowanie o prawdopodobnym kierunku transferu, ekstrakcje sekwencji, analize zawartosci
GC oraz automatyczne tworzenie wizualizacji kotowych i liniowych. Pakiet zostat publicznie
udostepniony wraz z danymi przyktadowymi, co zwieksza powtarzalnos¢ i mozliwosc
praktycznego wykorzystania zaproponowanego rozwigzania.

Najwiekszg wartoscig publikacji 2.2 byto rozwigzanie konkretnego problemu
technicznego. Dotychczasowe analizy transferéw pomiedzy organellami czesto wymagaty
recznego zestawiania wynikdw podobienstwa sekwencji oraz tworzenia indywidualnych
skryptow dla kolejnych etapow analizy. Utrudniato to poréwnywanie rezultatow uzyskiwanych
przez réznych autoréw i powodowato, ze liczba wykrywanych transferéow zalezata nie tylko
od biologii badanego obiektu, lecz rowniez od przyjetej procedury. Opracowane narzedzie

porzadkuje ten proces, integrujac jego kolejne elementy w jednym srodowisku i stosujgc jawnie
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okreslone wartosci progowe. Takie rozwigzanie stanowi uzyteczny wkfad warsztatowy
do genomiki poréwnawczej roslin.

Na szczegdlne podkreslenie zastuguje fakt, ze zastosowanie nowego narzedzia zasadniczo
zmienito obraz transferow uzyskany wczesniej metodg tradycyjng. W przypadku R. alpinum
liczba rozpoznanych regionow zwiekszyta sie z 11 fragmentéw o fgcznej dtugosci okoto 9.5 kb
do 46 zdarzen obejmujacych niemal 17 kb. Dla Nassella tenuissima zamiast wczesniej
wyrdznionych 30 regiondw wykryto 86 homologicznych fragmentéw, wsrdd ktérych
25 przypisano jednoznacznie do kierunku plastyd—mitochondrium. Pokazuje to, ze publikacja 2.2
nie stanowi wytgcznie technicznego opisu oprogramowania, lecz prowadzi do istotnej rewizji
wczesniejszych wnioskéw biologicznych. Jednoczesnie ujawnia, jak silnie rezultaty tego rodzaju
analiz mogg zaleze¢ od przyjetej metody.

Zastosowanie pakietu do pieciu gatunkow Ribes pozwolito wykaza¢ znaczne
zroznicowanie liczby, dtugosci i sktadu genowego przeniesionych fragmentow. Szczegdlnie
interesujgcy okazat sie profil R. alpinum, zawierajacy unikatowy zestaw plastydowych gendéw
kodujacych biatka, miedzy innymi fragmenty infA, petD, petB i psal, nieobecne u pozostatych
analizowanych gatunkéw. Autorzy zinterpretowali ten wzorzec jako mozliwy rezultat
specyficznego dla linii pozyskania lub odmiennej retencji sekwencji po wczesnym oddzieleniu sie
linii obejmujacej R. alpinum. Wynik wskazat, ze sktad gendw uczestniczgcych w transferach moze
zawiera¢ sygnat filogenetyczny przydatny w badaniach relacji na niskich poziomach
taksonomicznych.

Whioski te wymagajg jednak zachowania ostroznosci. Analiza objeta pieé¢ gatunkéw,
a brak R. fasciculatum, wskazanego w publikacji 2.1 jako najblizszy analizowany krewny
R. alpinum, ograniczyt mozliwos¢ ustalenia, na ktérym odcinku drzewa pojawit sie
charakterystyczny profil transferow. Nie mozna jeszcze przesadzi¢, czy jest on witasciwy
wytgcznie R. alpinum, catej wczesno oddzielonej linii, czy tez wynika czesciowo
z nieporéwnywalnej jakosci ztozen genomow. Autorzy trafnie zaznaczajg, ze czesS¢ rdznic
strukturalnych moze by¢ artefaktem wynikajgcym z jakosci danych i braku dostepu do surowych

odczytow dla wszystkich analizowanych gatunkow.



Ostroznie nalezy rowniez ocenia¢ automatyczne okreslanie kierunku transferu.
Zaproponowana klasyfikacja opiera sie na stopniu kompletnosci gendw w genomie zrédtowym
i docelowym, a sekwencje silnie konserwatywne, zwtaszcza geny rRNA i tRNA, pozostajg
nieoznaczone kierunkowo. Jest to rozwigzanie konserwatywne i metodycznie rozsgdne,
ale nadal stanowi wnioskowanie posrednie, a nie bezposrednig rekonstrukcje historycznego
zdarzenia. Pakiet usprawnia i standaryzuje analize homologii, nie eliminuje jednak biologicznych
ograniczen zwigzanych z odréznianiem transferéw od homologii odziedziczonej po wspdlnym
przodku ani nie rozstrzyga funkcjonalnosci przeniesionych sekwencji. Autorzy wyraznie wskazuja
te ograniczenia, uznajgc analize transkryptomiczng i szersze badania filogenomiczne
za konieczny kierunek dalszych prac.

Za szczeg6lng wartosé drugiego osiggniecia uwazam powigzanie badan biologicznych z
rozwojem narzedzi analitycznych. Publikacja 2.1 dostarczyta nowych danych genomowych dla
R. alpinum i ujawnita problem niepetnej oraz zaleznej od przyjetej metody charakterystyki
transferéw miedzy organellami. Publikacja 2.2 odpowiedziata na ten problem poprzez
opracowanie ujednoliconego procesu analitycznego, a nastepnie ponowne wykorzystanie
danych z pierwszej pracy i wykazanie, ze automatyczna, funkcjonalnie zorientowana analiza
prowadzi do petniejszego obrazu zjawiska. Taka relacja pomiedzy publikacjami nadaje
osiggnieciu logiczng spdjnosc.

Drugie osiggniecie jest wyraznie mniej rozbudowane niz pierwsze. Obejmuje tylko dwie
publikacje, z ktérych pierwsza skupia sie przede wszystkim na jednym gatunku, a druga
przedstawia narzedzie testowane na niewielkiej liczbie genomdw. Znaczenie biologiczne
stwierdzonych réznic w profilach transferéw nie zostato dotychczas zweryfikowane ani poprzez
rozszerzone probkowanie filogenetyczne, ani analize ekspres;ji, ani badania funkcjonalne. Z tego
wzgledu okreslanie tych profili jako markerdéw filogenetycznych nalezy obecnie traktowaé jako
dobrze uzasadniong hipoteze i perspektywe dalszych badan, a nie jako w petni zweryfikowane
rozwigzanie systematyczne.

Oceniajgc samodzielnos¢ Kandydatki, trzeba uwzgledni¢ odmienny charakter jej udziatu
w obu pracach. W publikacji 2.1 dr Katarzyna Krawczyk wspottworzyta koncepcje badan,
pozyskata materiat, uczestniczyta w przygotowaniu pierwszej wersji manuskryptu oraz jego

redakcji, natomiast zasadnicze analizy wykonywat kilkuosobowy zespo6t. W publikacji 2.2 jest
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drugg autorkag pracy dwuautorskiej, natomiast samo oprogramowanie i jego implementacja
s3 W znacznym stopniu rezultatem pracy pierwszego autora. Nie oznacza to braku
samodzielnego wktadu Kandydatki, ale wskazuje, ze jej rola w tym osiggnieciu ma przede
wszystkim charakter koncepcyjny, biologiczny i interpretacyjny, czesciowo rowniez kierowniczy,
a W mniejszym stopniu programistyczny.

Podsumowujac, drugie osiggniecie naukowe oceniam pozytywnie. Jego gtdwng wartoscia
jest potgczenie nowych danych dotyczgcych genomow organellowych Ribes alpinum
z opracowaniem narzedzia umozliwiajacego bardziej kompleksowa, ujednolicong i powtarzalng
analize transferow pomiedzy plastomem i mitogenomem. Publikacja 2.1 dostarczyta
wartosciowych zasobdw genomowych, weryfikowata pozycje filogenetyczng badanego gatunku
i wskazata potencjalne markery plastydowe, natomiast publikacja 2.2 wniosta oryginalny wktad
metodyczny w postaci pakietu transgenomes. Osiggniecie ma znaczenie wykraczajgce poza
badania rodzaju Ribes, poniewaz zaproponowane narzedzie moze by¢ wykorzystywane
w porownawczej genomice organellowej innych grup roslin. Jednoczes$nie skala materiatu oraz
brak funkcjonalnej weryfikacji rozpoznanych transferéw powodujg, ze cze$¢ formutowanych
wnioskdw ma obecnie charakter hipotez wymagajacych dalszego testowania. Mimo tych
ograniczen przedstawione prace stanowig wartosciowy i oryginalny wkfad w badania nad

ewolucjg genomow organellowych oraz metodologia analizy transferéw miedzygenomowych.

OCENA POZOSTALEGO DOROBKU NAUKOWEGO PO UZYSKANIU STOPNIA DOKTORA

Poza osiggnieciami przedstawionymi jako podstawa postepowania habilitacyjnego
dorobek naukowy dr Katarzyny Krawczyk obejmuje szeroki zakres badan botanicznych. Analiza
przedstawionych publikacji wskazuje na wyrazng ewolucje zainteresowan badawczych
Kandydatki — od klasycznych zagadnien systematyki molekularnej i filogenezy roslin
do kompleksowych analiz genomowych wykorzystujgcych wysokoprzepustowe techniki
sekwencjonowania oraz nowoczesne narzedzia bioinformatyczne. Jednoczesnie pomimo

znacznego rozszerzenia warsztatu badawczego zachowana zostata spdjnosé podejmowanej



problematyki, koncentrujgcej sie wokdét ewolucji genomow oraz ich wykorzystania w badaniach
systematycznych i filogenetycznych.

Istotng czes¢ dorobku po uzyskaniu stopnia doktora stanowig badania nad genomika
organellowa roslin. Kandydatka prowadzita je na zrédznicowanym materiale obejmujacym
zaréwno rosliny okrytonasienne, jak i mchy oraz watrobowce. Badania te dotyczyty organizacji
genomow plastydowych i mitochondrialnych, mechanizmdw ich ewolucji, identyfikacji regionow
informatywnych filogenetycznie oraz oceny przydatnosci genomodw organellowych
w rekonstrukcji relacji filogenetycznych i delimitacji taksondw. Szczegdlnie wartosciowe jest
konsekwentne taczenie aspektéw poznawczych z metodycznymi — oprécz analiz ewolucyjnych
Kandydatka rozwijata rowniez narzedzia umozliwiajgce praktyczne wykorzystanie danych
genomowych w badaniach systematycznych.

Na uwage zastuguje rowniez znaczne rozszerzenie zakresu taksonomicznego
prowadzonych badan. Badania te nie miaty charakteru przypadkowego poszerzania spektrum
analizowanych organizméw, lecz umozliwity weryfikacje stawianych hipotez ewolucyjnych
w grupach reprezentujacych odmienne linie rozwojowe roslin. Swiadczy to o umiejetnosci
formutowania problemoéw badawczych o charakterze ogdlnobiologicznym, wykraczajgcych poza
wasko rozumiang systematyke pojedynczych grup taksonomicznych.

Kolejnym nurtem badawczym podjetym przez Kandydatke sg prace dotyczgce genomiki
chromosomowej oraz ewolucji genoméw jadrowych, prowadzone przede wszystkim
z wykorzystaniem nowoczesnych technologii sekwencjonowania dtugich odczytow. Badania nad
genomem Riccia sorocarpa oraz analizg ewolucji systemow ptci u przedstawicieli rodzaju Riccia
poszerzajg dotychczasowa tematyke badawczg dr Katarzyny Krawczyk o zagadnienia organizacji
genoméw jadrowych i mechanizmdédw ewolucji chromosoméw piciowych. Wtaczenie
do programu badawczego analiz petnych genoméw jadrowych nalezy uznac¢ za naturalne
rozwiniecie wczesniejszych badan nad genomami organellowymi i swiadczy o systematycznym
poszerzaniu kompetencji metodologicznych.

Pozytywnie oceniam rowniez podejmowanie badan o charakterze interdyscyplinarnym.
Dotyczy to zaréwno analiz epigenetycznych mechanizméw adaptacji ros$lin do stresu
sSrodowiskowego, badan nad mikrobiomem plech watrobowcdw, jak i udziatu w projektach

poswieconych genomice patogendw grzybowych, mechanizmom rozprzestrzeniania gendéw
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opornosci bakterii oraz molekularnym podstawom odpowiedzi gospodarza na zakazenie
wirusem SARS-CoV-2. Chociaz zagadnienia te wykraczajg poza gtdwny nurt zainteresowan
botanicznych Kandydatki, pozwalaja na wykorzystanie rozwijanego przez nig warsztatu
genomowego i bioinformatycznego do rozwigzywania problemdéw o szerszym znaczeniu
biologicznym i aplikacyjnym.

Catos¢ pozostatego dorobku naukowego Kandydatki swiadczy o jej duzej aktywnosci
badawczej oraz konsekwentnym rozwoju warsztatu naukowego. Na szczegdlne podkreslenie
zastuguje umiejetnos¢ wdrazania nowych metod badawczych i szybkiego adaptowania ich
do rozwigzywania ztozonych problemdéw z zakresu biologii ewolucyjnej i genomiki roslin.
Dominujacym elementem dorobku pozostaja badania nad ewolucja genomoéw oraz ich
zastosowaniem w systematyce i filogenomice roslin, tworzgce spdjny i dobrze rozpoznawalny

profil naukowy Kandydatki.

OCENA WYKAZYWANIA SIE ISTOTNA AKTYWNOSCIA NAUKOWA REALIZOWANA W WIECEJ NIZ JEDNEJ UCZELNI,

INSTYTUCJI NAUKOWEJ LUB INSTYTUCJI KULTURY

Po uzyskaniu stopnia doktora Kandydatka prowadzita dziatalnos¢ naukowa nie tylko
w macierzystym Uniwersytecie Warminsko-Mazurskim w Olsztynie, ale réwniez realizowata
badania w innych krajowych i zagranicznych osrodkach naukowych. W autoreferacie wykazano
trzy staze naukowe: w Uniwersytecie Jagiellonskim, University of Turku w Finlandii oraz
Uniwersytecie Gdanskim.

Na szczegdlng uwage zastuguje kilkumiesieczny staz badawczy realizowany w Instytucie
Botaniki Uniwersytetu Jagielloskiego pod kierunkiem prof. dr. hab. Marcina Nobisa. Pobyt ten
byt bezposrednio zwigzany z realizacjg projektu finansowanego przez Narodowe Centrum Nauki
i dotyczyt badan nad ewolucjg oraz systematykg rodzaju Stipa. Jak wynika z przedstawionej
dokumentacji, wspotpraca nie miata charakteru wytacznie szkoleniowego, lecz obejmowata

prowadzenie wspolnych badan wykorzystujgcych nowoczesne metody genomiki poréwnawczej



i analizy filogenomiczne, a jej efektem byty publikacje w renomowanych czasopismach
naukowych, w tym prace wchodzgce w sktad osiggniecia habilitacyjnego.

Istotnym elementem rozwoju warsztatu badawczego Kandydatki byt réwniez staz
w  University of Turku, podczas ktérego =zdobyta doswiadczenie w zakresie
wysokoprzepustowego sekwencjonowania nowej generacji oraz zaawansowanych analiz
bioinformatycznych. Nabyte kompetencje zostaty nastepnie wykorzystane w dalszych badaniach
nad genomami organellowymi roslin i niewatpliwie przyczynity sie do rozszerzenia stosowanego
przez Kandydatke warsztatu metodologicznego.

Podczas wczesniejszego pobytu w Uniwersytecie Gdanskim Kandydatka uczestniczyta
w szkoleniu z zakresu wspodfczesnych metod biologii molekularnej i taksonomii roslin. Choé miat
on przede wszystkim charakter szkoleniowy, stanowit waziny etap budowania kompetencji
metodologicznych wykorzystywanych nastepnie w samodzielnej dziatalnosci naukowe;j.

Na pozytywng ocene zastuguje rowniez fakt, ze wspdtpraca z innymi osrodkami
naukowymi nie ograniczata sie do krotkotrwatych wyjazdéw, lecz przetozyta sie na trwate relacje
naukowe i wspolne publikacje. Szczegdlnie wspdtpraca z zespotem Uniwersytetu Jagiellorskiego
miata wymierny wptyw na rozwadj badan Kandydatki, czego potwierdzeniem sg wysoko oceniane
prace dotyczace genomiki i filogenomiki ostnic (Stipa). Aktywnos¢ ta swiadczy o umiejetnosci
funkcjonowania w zespotach badawczych oraz prowadzenia badan w Srodowisku
miedzynarodowym.

Reasumujac, przedstawiona dokumentacja jednoznacznie potwierdza, ze dr Katarzyna
Krawczyk wykazuje sie istotng aktywnoscia naukowa realizowang w wiecej niz jednej uczelni
i instytucji naukowej, a aktywnosc¢ ta miata realny wptyw na rozwdj jej kompetencji badawczych

oraz dorobku naukowego.

OCENA DZIALALNOSCI DYDAKTYCZNEJ, ORGANIZACYJNEJ | POPULARYZATORSKIE) ORAZ POZOSTALE) AKTYWNOSCI

ZAWODOWE)J

Przedstawiona dokumentacja wskazuje, ze aktywnos$¢ dr Katarzyny Krawczyk nie
ogranicza sie wyfgcznie do prowadzenia badan naukowych, lecz obejmuje rowniez dziatalnos¢

dydaktyczng, organizacyjng oraz popularyzatorskg, realizowang w sposéb systematyczny
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i zréznicowany. W mojej ocenie wszystkie te obszary stanowig wartosciowe uzupetnienie
dorobku naukowego Kandydatki i potwierdzajg jej aktywne zaangazowanie w funkcjonowanie
srodowiska akademickiego.

Dorobek dydaktyczny Kandydatki nalezy oceni¢ pozytywnie. Prowadzita zajecia
na kierunkach biologia, biotechnologia oraz rolnictwo, obejmujgce zaréwno <¢wiczenia
laboratoryjne i terenowe, jak i wyktady z zakresu botaniki, biologii molekularnej, filogenomiki,
genomiki roslin oraz metod badan srodowiskowych. Tematyka prowadzonych zaje¢ odpowiada
profilowi badawczemu Kandydatki, co sprzyja wykorzystaniu aktualnych osiggnie¢ naukowych
w procesie ksztatcenia. Na podkreslenie zastuguje réwniez aktywnos¢ w zakresie ksztatcenia
mtodej kadry naukowej. Kandydatka petnita funkcje promotora pomocniczego w przewodzie
doktorskim zakonczonym obrong w 2023 roku, a w tej chwili ponownie petni te funkcje
w kolejnym przewodzie. Ponadto, dr Katarzyna Krawczyk sprawowata opieke nad licznymi
pracami magisterskimi i licencjackimi.

Pozytywnie oceniam takze dziatalnos¢ organizacyjng Kandydatki. Pani dr Katarzyna
Krawczyk aktywnie uczestniczyta w pracach komisji i zespotéw funkcjonujacych na Wydziale
Biologii i Biotechnologii Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego, w tym komisji dydaktycznych,
zespotu odpowiedzialnego za tworzenie i modyfikacje programow studiow oraz rady
programowej kierunku biologia. Petnita réwniez funkcje opiekuna roku studentéw oraz
uczestniczyta w pracach redakcyjnych czasopisma Acta Societatis Botanicorum Poloniae. Zakres
podejmowanych obowigzkéw sSwiadczy o gotowosci do angazowania sie w dziatania
organizacyjne wykraczajgce poza podstawowe obowigzki badawcze i dydaktyczne.

Na uwage zastuguje rowniez dziatalnos¢ popularyzatorska. Kandydatka od wielu lat
uczestniczy w inicjatywach majacych na celu popularyzacje nauki, prowadzac wyktady,
warsztaty, webinaria oraz zajecia skierowane do dzieci, mtodziezy i osdb dorostych. Brata udziat
m.in. w organizacji Ogodlnopolskiej Nocy Biologéw, miedzynarodowego wydarzenia Plant
Fascination Day oraz licznych spotkan popularyzujacych wiedze biologiczng. Tak szeroki zakres

aktywnosci Swiadczy o Swiadomosci znaczenia upowszechniania wynikdw badan naukowych



oraz umiejetnosci komunikowania zagadnien biologicznych odbiorcom spoza $rodowiska
akademickiego.

Istotnym elementem aktywnosci zawodowej Kandydatki jest takze udziat w procesie
oceny dorobku naukowego innych badaczy. W latach 2016-2025 wykonata 27 recenzji
manuskryptow dla czasopism o uznanej renomie miedzynarodowe], obejmujgcych m.in. BMC
Genomics, BMC Plant Biology, Genes, Molecular Ecology, Journal of Plant Research, Plants, PLOS
One oraz Scientific Data. Aktywnos$¢ ta Swiadczy o uznaniu kompetencji naukowych Kandydatki
przez redakcje czasopism oraz o jej wigczeniu w miedzynarodowy system oceny jakosci badan
naukowych.

Uzupetnieniem przedstawionej aktywnosci sg liczne kursy i szkolenia podnoszace
kompetencje zawodowe oraz uzyskane nagrody i wyrdznienia, w tym wyrdznienie rozprawy
doktorskiej oraz wielokrotne nagrody Rektora Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego
za osiagniecia naukowe. Choc¢ elementy te majg charakter pomocniczy w ocenie postepowania
habilitacyjnego, potwierdzajg systematyczny rozwdj zawodowy Kandydatki oraz pozytywng
ocene jej dziatalnosci przez macierzysta jednostke.

Podsumowujgc, dziatalnos$¢ dydaktyczna, organizacyjna i popularyzatorska dr Katarzyny
Krawczyk stanowi wartosciowe uzupetnienie jej aktywnosci naukowej. Kandydatka wykazuje
zaangazowanie zaréwno w ksztatcenie studentéw i mtodych naukowcéw, jak i w funkcjonowanie
jednostki oraz upowszechnianie wiedzy biologicznej. W mojej ocenie przedstawiony dorobek

w tym zakresie zastuguje na jednoznacznie pozytywng ocene.

PODSUMOWANIE | WNIOSEK KONCOWY

Przedstawiona do oceny dokumentacja pozwala stwierdzi¢, ze dorobek naukowy
dr Katarzyny Krawczyk jest znaczacy zaréwno pod wzgledem jako$ciowym, jak i iloSciowym.
Kandydatka prowadzi badania wpisujgce sie w aktualne kierunki rozwoju biologii ewolucyjnej
i genomiki roslin, koncentrujgc sie przede wszystkim na wykorzystaniu danych genomowych
w badaniach systematycznych, filogenetycznych i ewolucyjnych. Osiggniecia przedstawione jako
podstawa postepowania habilitacyjnego stanowig oryginalny i wartosciowy wktad w rozwdj

dyscypliny nauki biologiczne, a pozostaty dorobek naukowy potwierdza konsekwentny rozwdj
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warsztatu badawczego oraz umiejetnos¢ podejmowania ztozonych probleméw naukowych
z wykorzystaniem nowoczesnych metod genomiki i bioinformatyki.

Oba przedstawione cykle publikacji tworza spéjny program badawczy skoncentrowany
na wykorzystaniu danych genomowych do rozwigzywania probleméw systematyki i ewolucji
roslin. Ich wspélnym mianownikiem nie jest jedynie zastosowanie nowoczesnych metod
sekwencjonowania, lecz przede wszystkim krytyczna ocena wartosci poszczegdinych zrédet
danych genomowych w badaniach filogenetycznych i taksonomicznych.

Pozytywnie oceniam réwniez aktywnos¢ naukowg realizowang we wspétpracy z innymi
osrodkami krajowymi i zagranicznymi, ktéra przyczynita sig do rozwoju kompetenciji badawczych
Kandydatki oraz zaowocowatfa publikacjami w renomowanych czasopismach naukowych.
Na uznanie zastuguje takze jej dziatalno$¢ dydaktyczna, organizacyjna i popularyzatorska,
Swiadczaca o aktywnym zaangazowaniu w funkcjonowanie $rodowiska akademickiego oraz
upowszechnianie wiedzy naukowej.

Uwzgledniajac przedstawione powyzej argumenty stwierdzam, ze dr Katarzyna Krawczyk
spefnia wymagania okreslone w art. 219 ust. 1 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. — Prawo
o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. z 2024 r., poz. 1571 z pézn. zm.).

W zwigzku z powyiszym jednoznacznie pozytywnie oceniam osiggniecia naukowe
i pozostaty aktywnos¢ dr Katarzyny Krawczyk oraz popieram wniosek o nadanie jej stopnia
doktora habilitowanego w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki

biologiczne.
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