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Recenzja rozprawy doktorskiej
Pani mgr Kingi Chlebickiej
“Gronkowcowe systemy toksyna-antytoksyna w badaniach omicznych”

Przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska Pani magister Kingi Chlebickiej zostata
przygotowana w Zakiadzie Biochemii Analitycznej Wydziatu Biochemii, Biofizyki i
Biotechnologii Uniwersytetu Jagiellofiskiego pod kierunkiem promotora Pana dr hab.
Benedykta Wtadyki, prof. UJ oraz pod opiekg Pani dr inz. Emilii Bonar, jako promotora
pomocniczego.

Niniejsza praca dotyczy wptywu dwdch systemdw toksyna-antytoksyna (TA) — SprGF1
oraz PemKl, na zmiany ekspresji gendw gronkowca ztocistego. lest to patogen, ktory sprawia
coraz wieksze problemy kliniczne ze wzgledu na rosnaca antybiotykoopornosé wielu szczepow,
zdolno$é¢ do syntezy licznych czynnikéw wirulencji oraz wytwarzanie mechanizméw
umozliwiajacych przetrwanie tych bakterii w niesprzyjajgcych warunkach. We wszystkie te
procesy potencjalnie mogg by¢ zaangazowane wiasnie systemy toksyna-antytoksyna. Dlatego
tez podjecie przez Doktorantke badan skoncentrowanych na wyjasnieniu tych zaleznosci oraz
wybdr technik wysokoprzepustowych, ktore pozwalajg na analize globalnych zmian we wzorze
ekspresji genéw, uwazam za jak najbardziej trafne i uzasadnione. W tym miejscu chciatabym
podkresli¢, ze Zespot, w ktdrym realizowana bytfa praca doktorska od lat zajmuje sig badaniami
roznych elementdw genetycznych gronkowca zfocistego, w tym kodowanych przez te bakterie
systemow TA, a wiec Doktorantka mogta liczy¢ na fachowa opieke merytoryczng.

Praca ma posta¢ monografii liczgcej 114 stron, dodatkowo opatrzonej zatacznikiem w
formie tabeli zawierajgcej wykaz gendw S. aureus, ktorych ekspresja ulegta zmianie po indukgji
toksyn PemKs, i PemKsq. Rozprawa ma uktad typowy dla prac eksperymentalnych. Wstep
poprzedzajg szczegdtowy spis tresci, wykaz stosowanych skrétow oraz streszczenia w jezyku
polskim i angielskim.
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Wstep zostat podzielony na kilka czgsci, z ktérych trzy pierwsze dotyczg systemow
toksyna-antytoksyna, kolejny jest poswiecony gronkowcowi zlocistemu jako modelowi
prezentowanych badan oraz na zakonczenie oméwione zostaty techniki wysokoprzepustowe
umozliwiajgce badania transkryptoméw i proteoméw. Uwazam, Ze tre$é podrozdziatéw
Wstepu zostata wiasciwie dobrana i dobrze wprowadza w tematyke badan. Jedynie w czesci
dotyczacej roli systemdw toksyna-antytoksyna zabraklo mi najnowszej literatury — w
wigkszosci cytowane sg prace sprzed ponad 10 lat, a jest duzo nowych doniesieri
prezentujacych rézne spojrzenia na ten, budzacy wiele kontrowersji w srodowisku naukowym,
temat. Sporym uchybieniem jest na pewno cytowanie pracy dotyczacej roli modutéw TA w
powstawaniu komarek typu persisters, ktdra juz kilka lat temu zostata wycofana (Maisonneuve
i in. PNAS, 2011). Musze rowniez zauwaziyé, ze podrozdzialy dotyczace gronkowcowych
systemdw TA tacznie z rycinami, zostaty opracowane w gtéwnej mierze na podstawie publikacji
pt. ,Toxin-Antitoxin Systems of Staphylococcus aureus” (Schuster & Bertram, Toxins, 2016), a
praca ta ani razu nie zostata zacytowana w tych miejscach dysertacji (jest cytowana w innych
miejscach rozprawy). Autorka rozprawy nie wspomniata rowniez o kolejnych systemach TA
zidentyfikowanych stosunkowo niedawno u S. gureus - o trojskladnikowym systemie TMCS
(Habib i in., 2020) oraz czterech systemach, tsaAT, tsbAT, tscAT i tsdAT (Kato i in., 2019).
Ponadto, w podrozdziale opisujgcym gronkowcowy system YefM-YoeB, w miejscu gdzie jest
informacja, ze antytoksyne degraduje proteaza ClpP (strona 19), znajduje sie odnosnik do
pracy dotyczacej E. coli (Zhang & Inouye, 2009), a powinna by¢ zacytowana praca dotyczgca S.
aureus (Donegan i in., 2010). Chciatabym tez zwrdci¢ uwage na niescistos¢ w sformutowaniu
».niektdre antytoksyny typu Il dziatajg jako represory transkrypcji operonéw TA” (strona 18).
Oto6z zdecydowana wiekszosc antytoksyn systemdw typu Il negatywnie reguluje transkrypcje z
wlasnych promotoréw; tutaj nalezatoby rowniez dodac, ze w wiekszosci przypadkéw toksyna
jest korepresorem i to wfasnie C-koricowa domena antytoksyny jest zaangazowana w jej
wigzanie, o czym Doktorantka w ogéle nie wspomniata. Na stronie 22 przy stwierdzeniu
».toksyna PemKsq rowniez wykazuje aktywnos¢ RNazowa i nie wykazuje toksycznosci
wzgledem komorek” — brakuje odpowiedniego cytowania. Zagadnienia dotyczace technik
,omicznych” zostaty przedstawione w sposéb zwiezty i w moim poczuciu wystarczajgcy.

Chociaz tytut pracy jest sformutowany bardzo ogélnie, to jednak cele pracy zostaty
uszczegotowione i dobrze przedstawione na tle niedawnych odkryé dotyczacych
gronkowcowych systemoéw TA. Autorka rozprawy postawita sobie dwa glowne cele badawcze.
Po pierwsze podjeta sie oceny wptywu ekspresji antytoksyny SprF1 oraz usuniecia catej kasety
SprGF1 na proteom komérkowy i zewnatrzkomorkowy S. aureus. Po drugie, postanowita
zidentyfikowaé i poréwnac zmiany w profilach transkryptomow oraz biatek wydzielanych poza
komorki w wyniku ekspresji toksyn PemK pochodzacych z dwéch gatunkéw gronkowca, S.
aureus i S. delphini. Tutaj od razu chciatabym zapytac: Dlaczego Doktorantka zdecydowata sig
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na dwa rézne podejscia ,,omiczne” w swoich badaniach? Jakie Doktorantka dostrzega zalety
i ograniczenia zwigzane ze wykorzystaniem transkryptomiki oraz proteomiki i rezultatami
otrzymanymi w obu tych podejsciach eksperymentalnych?

Kolejnym rozdziatem dysertacji jest cze$¢ opisujaca materialy i odczynniki uzyte w
pracy. Do tej cze$ci mam najwiece]j zastrzezen. Uwazam za zdecydowanie niewystarczajgce
opisy uzytych w rozprawie szczepéw bakteryjnych i plazmidéw. Czym charakteryzujg sig, a
zarazem réinia szczepy S. aureus N315 i SH1000? Dlaczego akurat te szczepy zostatly uzyte do
przeprowadzenia doswiadcze? Jakie inne systemy TA, oprocz badanych, posiadaja te
szczepy? Czy geny toksyny/antytoksyny byty klonowane do uzytych wektoréw pod wtasnym
czy heterologicznym promotorem? Czy wiadomo, w jakiej liczbie kopii plazmidy uzyte w
pracy wystepuja w komédrkach S. aureus? Liczba czasteczek toksyny oraz antytoksyny
powstajgcych z tych wektoréw moze mie¢ wplyw na zmiany zaréwno jakosciowe, jak i
iloéciowe w ekspresji genow komaérkowych i znaczaco odbiegac od sytuacji w szczepie typu
dzikiego, gdzie na chromosomie istnieje tylko jedna kopia badanego systemu. Poza danymi na
temat gendw opornosci na antybiotyk, nie ma zadnych innych informaciji na temat uzytych w
pracy wektorow plazmidowych.

Nastepnym rozdziatem w rozprawie jest cze$¢ opisujaca metody zastosowane w pracy,
ktére w mojej opinii zostaty wiasciwie i wystarczajgco przedstawione. Niemniej jednak,
zgodnie z informacjg zawartg w dysertacji, wszystkie doswiadczenia dotyczace przygotowania
materiatu i analizy RNA-seq, jak rowniez identyfikacji biatek metodami MALDI-TOF oraz
ESI/TRAP, zostaty wykonane przez inne osoby. Czy w takim razie powinny by¢ zamieszczone w
pracy? Prositabym o doprecyzowanie, jaki byt rzeczywisty udziat Doktorantki w analizie i
interpretacji tych wynikéw? - moim zdaniem nie jest on jasno wyeksponowany w pracy. Mam
réwniez uwage dotyczgcg opisu metody stracania biatek z uzyciem odczynnika TRI Reagent. W
pracy Doktorantka napisata, ze procedure wykonano wedtug instrukcji producenta, ale nie
podata jego nazwy. Uwazam, ze ta metoda powinna by¢ szczegétowo opisana, bo jest tg z
trzech testowanych metod, ktéra okazata sie najlepsza i byla stosowana do witasciwych
doswiadczen.

Rozdziat prezentujgcy wyniki obejmuje tylko 25 stron i niestety zostat napisany w
sposdb bardzo lakoniczny i w mojej ocenie nie jest wystarczajgco dobrze dopracowany, réwniez
pod wzgledem graficznym. Ta czes¢ rozprawy zostata podzielona na trzy podrozdziaty. Pierwszy
krotki, dotyczy oceny efektywnosci stracania biatek za pomocg trzech réznych metod. Kolejny
z podrozdziatoéw prezentuje badania nad wptywem systemu TA SprGF1 oraz samej antytoksyny
SprF1 na proteom komodrkowy jak i zewnatrzkomaérkowy gronkowca ztocistego. W tym celu
Doktorantka wykorzystata technike dwukierunkowej elektroforezy réznicowej (2D-DIGE), a do
identyfikacji biatek wykazujgcych zmieniong ekspresje uzyta spektrometrii masowej (MS
ESI/TRAP). W pracy zostaly poréwnane proby pobrane z hodowli w fazie logarytmicznego



Uniwersytet

WYDZIAL Gdariski

: BIOLOGII
UNIWERSYTET GDARNSKI

wzrostu, jak i z hodowli w fazie stacjonarnej. Porownano ze sobg proteomy (1) szczepu
zawierajgcego system SprFG1l z mutantem pozbawionym tego systemu, (2} szczepu
zawierajgcego system SprFG1 z mutantem pozbawionym tego systemu, ale posiadajgcym
plazmid z nadprodukcjg samej antytoksyny SprF1 oraz (3) szczepu mutanta pozbawionego tego
systemu, ale posiadajgcego plazmid z nadprodukcjg samej antytoksyny SprFl ze szczepem
pozbawionym systemu SprFG1. W fazie logarytmicznej we wszystkich trzech testowanych
kombinacjach zmianom ilosciowym ulegty jedynie pojedyncze biatka, natomiast w fazie
stacjonarnej zaobserwowano jui nieco wyrazniejsze roznice w badanych proteomach.
Wszystkie zaobserwowane w tych badaniach wzgledne zmiany w poziomach biatek okazaty sie
stosunkowo niewielkie —miedzy 1.5 a 2.36. Pokazano, ze usuniecie systemu SprGF1 podwyzsza
ekspresje niektorych biatek komoérkowych, natomiast nadekspresja antytoksyny SprFl
odwraca ten efekt. Wsrod zidentyfikowanych biatek trzy byty wcze$niej powigzane z
tworzeniem komorek przetrwatych, co moze sugerowac role antytoksyny SprF1l w tworzeniu
tego typu komorek u gronkowca ztocistego. Dla czterech gendw, dla ktérych zmiana ekspresji
byta ponad dwukrotna, wykonano reakcje RT-qPCR. Dla trzech z nich zauwazono niewielka, ale
istotng statystycznie roznice w ekspresji pomiedzy badanymi szczepami. Czy Doktorantka ma
pomyst na doswiadczenia, dzieki ktérym moina bytoby pozna¢ mechanizm, za pomoca
ktérego antytoksyna SprF1 wplywa na ekspresje genow komdrkowych? Zostat rowniez
przeanalizowany i porownany sekretom (komodrek bedgcych w fazie stacjonarnej) pomiedzy
wyzej wymienionymi parami szczepdw gronkowcowych i w tym przypadku zmiany dotyczyly
juz ponad 40 réznych biatek. Te wyniki pokazaty, ze brak toksyny SprG1 koreluje z obnizonym
poziomem biatek wydzielanych poza komdrke. Wséréd biatek wykazujgcych zmieniong
ekspresje, cztery stanowity biatka typowo wydzielnicze, natomiast pozostate byly biatkami
cytoplazmatycznymi. Poniewaz wiele toksyn systemoéw TA typu | wptywa na integralnos¢ btony
komérkowej, Doktorantka postanowita sprawdzi¢ ilos¢ produkowanej toksyny w réznych
fazach wzrostu komérek gronkowca. W badaniach RT-qPCR wykazata 3,5 krotny wzrost ilosci
toksyny w fazie stacjonarnej wzgledem fazy logarytmicznej. Nastepnie Pani mgr Chlebicka
wykonata analize western blot, w kt6rej pokazata, ze wydzielanie biatek poza komorke nie jest
spowodowane dezintegracja btony, co sugeruje, ze jest to posredni efekt dziatania toksyny. W
Dyskusji Doktorantka proponuje pewne hipotezy na ten temat, ale Zadna z nich to tej pory nie
zostata zweryfikowana eksperymentalnie.

Szkoda, ze Doktorantka w swojej rozprawie nie przedstawita wynikéw proteomicznych
za pomoca diagraméw Venna, ktore zdecydowanie ufatwityby wizualizacjg omawianych
rezultatéw. W pracy zabrakto informacji w ilu powtdrzeniach przygotowywane byty proby i z
ilu zeli Autorka wyliczyta wzgledne zmiany w ekspresji biatek? Na ile istotne statystycznie sg
obserwowane réznice? Tu mam tez pytanie czy nie bytoby lepiej stworzyé szczep z
chromosomalna delecja genu kodujacego toksyne SprGl, zeby obserwowaé wplyw
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antytoksyny SprF1 - w takim uktadzie powstajacej w naturainej ilosci - na ekspresje gendéw
komérkowych? Prosze Doktorantke o komentarz w tej kwestii. We wstepie Doktorantka
podata informacje, ze u gronkowca ztocistego zidentyfikowano cztery homologiczne systemy
SprGF (1-4). Czy potwierdzono wspdotwystepowanie ktoregos z tych modutow w szczepie S.
aureus N315? Czy sg informacje na temat reakcji krzyzowych pomiedzy badanym systemem,
a innymi modutami TA potencjalnie wystepujacymi w uzytym szczepie? Jak takie potencjalne
interakcje krzyzowe moglyby wptywac na otrzymane wyniki?

W trzeciej i ostatniej czesci Wynikow Doktorantka przeanalizowata wptyw toksyn PemK
pochodzgcych z dwdch roznych gatunkdw gronkowca na ekspresje genow S. aureus. W tym
celu zostaly przeprowadzone analizy transkryptomiczne w dwdch punktach czasowych liczac
od momentu indukgji ekspresji toksyn. Dodatkowo do zbadania poziomu biatek w proteomie
zewngtrzkomérkowym, Pani mgr Chlebicka wykorzystata technike dwukierunkowe;j
elektroforezy réinicowej (2D-DIGE), a do identyfikacji biatek wykazujacych zmieniong
ekspresje uzyta spektrometrii masowej (MS MALDI/TOF). Tutaj chciatabym sie spytac z jakiego
powodu do identyfikacji biatek analizowanych w rozprawie zostaty wykorzystane dwie réine
techniki — MALDI/TOF oraz ESI/TRAP? Do tych doswiadczen zostat uzyty szczep S. aureus
SH1000, dodatkowo transformowany plazmidami niosgcymi geny toksyn pemKsq lub pemKsq.
Czy uiyty szczep nie posiada chromosomalnej kopii modutu PemKI? Co wiadomo na temat
obecnosci innych systeméw TA w tym szczepie? Na mysl przychodza mi znowu potencjalne
reakcje krzyzowe, ktére mogtyby mie¢ wptyw na uzyskane wyniki.

Najpierw Doktorantka pokazata, ze toksyna PemKsq nie wykazuje toksycznosci w
stosunku do komérek S. aureus, w przeciwieristwie do toksyny PemKs,. Czy wiadomo czy
toksyna PemKsq wykazuje toksycznoéé w stosunku do komaorek S. delphini? Miato to réwniez
swoje odzwierciedlenie w badaniach transkryptomicznych, ktére wykazaty, ze toksyna PemKs;
ma wplyw, zarowno pozytywny jak i negatywny, na duio wiekszg liczbe transkryptow w
poréwnaniu do toksyny PemKsq. Interesuje mnie jak wyniki uzyskane dla toksyny PemKs;
odnosza sie do wynikéw z pracy Bukowski i in. (2013), w ktorej autorzy przeanalizowali
czestosé wystepowania sekwencji UAUU rozpoznawanej przez te toksyne w transkryptach S.
oureus? - wskazali w nigj transkrypty z najwiekszg i najmniejszg liczbg takich sekwencji. Jest to
ciekawe, gdyz na tej podstawie zostata zaproponowana hipoteza o regulatorowej roli tej
toksyny. Gtéwna konkluzja z tej czesci rozprawy jest taka, ze toksyna wptywa na wiele réznych
szlakéw metabolicznych S. aureus.

W pracy zostat takie przeanalizowany sekretom szczepdow z nadprodukcjg obu
badanych toksyn w poréwnaniu do szczepu typu dzikiego. Uzyskane wyniki pokazaty, ze
indukcja biatka PemKsa powoduje obnizenie ilosci biatek wydzielanych poza komérke. Tu od
razu nasuwa mi sie pytanie jak szerzej mozna interpretowac otrzymane w tej pracy wyniki,
pokazujgce, ie usuniecie toksyny SprGl koreluje z obnizonym poziomem biatek
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zewngtrzkomérkowych, a nadprodukcja toksyny PemKs. réwniez daje taki efekt? To
pokazuje, ze toksyny réznych systemoéw TA obecnych w komérkach gronkowca ztocistego moga
mie¢ odmienny wptyw na zestaw biatek wydzielanych poza komérke.

Na koniec chciatabym spyta¢ Doktorantke czy probowata badaé zmiany w ekspres;ji
genow gronkowcowych wywolane przez antytoksyne Peml? Czy wiadomo jakie sekwencje
nukleotydowe rozpoznaje ta antytoksyna i czy sg one liczne w genomie $. aureus? Uwazam,
ze ta kwestia bytyby bardzo ciekawa do zbadania, gdyz pojawia sie coraz wiecej doniesien, ze
antytoksyny systemow TA oprdcz represji swojego wiasnego operonu regulujg ekspresje
innych genow komérkowych, czesto zwigzanych z wirulencjg bakterii.

Jedenastostronicowa Dyskusja dojrzale i wieloaspektowo prezentuje uzyskane wyniki
na tle dostepnej literatury. Ta czesé pracy, moim zdaniem, jest najlepiej opracowana i pokazuje
dociekliwo$é Pani mgr Kingi Chlebickiej, aby wydoby¢ z wielkiej ilosci danych uzyskanych w
eksperymentach transkryptomicznych i proteomicznych jakies interesujace powigzania
genetyczne i metaboliczne. Doktorantka krytycznie przyznaje, ze poznanie mechanizmow, za
pomocg ktérych badane przez nig komponenty modutéw toksyna-antytoksyna wptywajg na
ekspresje gendw gronkowca ztocistego, wymaga dalszych szczegdtowych badan. W czesci
dotyczacej systemu SprGFl znalaztam pewng niescistos¢ w zdaniu: ,W systemach TA,
antytoksyna moze by¢ odpowiedzialna za regulacje transkrypcji wtasnego operonu —RelB, czy
hamowanie promotora genu gtéwnego czynnika odpowiedzi na stres — MgsA” (strony 81/82).
Otéz zdecydowana wiekszos¢ antytoksyn systeméw typu Il dziata jako negatywne regulatory
wtasnej ekspresji, co wpisuje sie w charakterystyke typowego modutu TA tego typu, a
przyktadéw, ze mogg one réwniez regulowac ekspresje réznych gendw komorkowych, w
ostatnich latach przybywa.

Na uwage zastuguje obszerna bibliografia liczaca okoto 200 pozycji, ktéra moze
wskazywaé na to, ze Doktorantka dobrze orientuje sie w opisywanej przez siebie tematyce
badawczej. Niemniej jednak, jak zaznaczytam powyzej, moim zdaniem brakuje w tym spisie
wielu najnowszych, istotnych z punktu widzenia niniejsze]j pracy, doniesien literaturowych.

Praca zostata napisana w zasadzie poprawnym jezykiem naukowym, jednakie z
obowigzku recenzenta chciatabym zwrdci¢ uwage na obecnosé¢ dos¢ duzej liczby btedow
stylistycznych i jezykowych, a takze nieprawidtowych sformutowan czy tez nietypowych
okreélen; niektére dla porzadku wymienie: ,w chromosomie”, ,w plazmidzie” zamiast ,na
chromosomie” czy ,na plazmidzie”, ,,sekwencje DNA namnozono” zamiast ,zamplifikowano”,
nadsacz” zamiast ,,supernatant”, ,rozdziat biatek na zelu” zamiast ,w zelu”, a takze: ,zbieine
promotory”, ,mutant delecyjny suplementowany plazmidem”, ,szczepy réznicujq dwa biatka”,
transkrypty réznicujace”, ,utoksyczniaé” i ,odtoksyczniac”, ,geny systeméw moga lokalizowac
w plazmidach lub chromosomach” oraz ,kuweta elektroporacyjna o grubosci 0,2 cm” zamiast
kuweta elektroporacyjna o szerokosci szczeliny 0,2 cm”. Na stronie 80 dysertacji w Dyskusji
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wkradt sie btad — ,,....metoda ekstrakcji fenolem i chloroformem za pomocg odczynnika TRI
Reagent....” - powinno by¢ ,metanoclem” zamiast ,fenolem”. W podpisie pod rycing 19
nieprawidfowo opisano legende — dla PemKsq po 90 minutach ekspresji zidentyfikowano 7
transkryptéw o obnizonej ekspresji (czerwone} i brak transkryptow o podwyiszonej ekspresji
(zielonych).

Poniewaz czes¢ pracy dotyczaca systemu SprGFl zostata juz opublikowana w
czasopi$mie Genes w 2021 roku (doktorantka jest w tej pracy pierwszym autorem) to
niewgtpliwym uchybieniem jest brak jasnych odniesien do tego faktu w rozprawie doktorskiej.
Jedynie w podpisach pod rycinami pochodzacymi z tej pracy znajduja sie odpowiednie
cytowania. Ta sama uwaga dotyczy czesci poswieconej opisowi metod stosowanych podczas
analizy proteomu, ktére zostaty opublikowane w 2020 roku w Methods in Molecular Biology,
w ktorej to pracy Pani mgr Chlebicka jest drugim autorem. Ponadto bardzo widoczne jest zbyt
duze, w mojej ocenie, podobieristwo tekstu wynikéw i dyskusji dotyczacych systemu SprFG1 z
tekstem publikacji - Chlebicka i in. 2021 - ktdra jest pracg wieloautorska i to nie Doktorantka,
zgodnie z informacja zawarta w author contribution, byta gtéwng osobg odpowiedzialng za
napisanie tego manuskryptu. Niemniej jednak to, ze cze$¢ uzyskanych przez Panig mgr
Chlebickg wynikéw zaprezentowanych w ocenianej dysertacji, zostata juz opublikowana w
dwéch recenzowanych czasopismach o zasiegu miedzynarodowym, niewatpliwie nalezy
docenié.

Pomimo wskazanych przeze mnie niedociggnie¢, rozprawa doktorska Pani mgr Kingi
Chiebickiej stanowi wartosciowy wkiad w poznanie wplywu biatek systemoéw toksyna-
antytoksyna SprGF1 i PemKl na ekspresje genéw gronkowca zlocistego i daje podstawe do
dalszych badan nad rolg tych moduféw w kontekscie cech zwigzanych z wirulencjg S. aureus,
jak i patogenezg choréb wywolywanych przez te drobnoustroje. Duza liczba pytan, ktére
zawartam w niniejszej recenzji, wynika w gtéwnej mierze z niedostatecznie szczegdtowych
opiséw otrzymanych wynikdw, ale mam nadzieje, ze Doktorantka udzieli stosownych
wyjasnien podczas publicznej obrony.

Podsumowujac stwierdzam, ze przedstawiona mi do recenzji rozprawa doktorska
spetnia warunki okreslone w artykule 187 Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie
wyzszym i nauce {Dz. U. z 2018 r., poz. 1668 z pdzn. zm.). W zwigzku z tym zwracam sie do
Wysokiej Rady Dyscypliny Nauki biologiczne Uniwersytetu Jagielloriskiego w Krakowie o
dopuszczenie Pani mgr Kingi Chlebickiej do dalszych etapdw postepowania o nadanie stopnia
doktora w dziedzinie nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.
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