Krakéw 08.04.2020
prof. dr hab. Wie’slaw Babik
Instytut Nauk o Srodowisku
Wydzial Biologii
Uniwersytet Jagiellonski
ul. Gronostajowa 7
30-387 Krakow
email: wieslaw.babik@uj.edu.pl
tel. 12 664 51 71

Recenzja osiggni¢¢ naukowych dra Marcina Gotebiewskiego,

stanowigcych podstawe ubiegania si¢ o stopien naukowy doktora habilitowanego

Ponizsza recenzje przygotowalem w oparciu o przestane dokumenty obejmujace: a) Dane
wnioskodawcy, b) Autoreferat, ¢) Wykaz opublikowanych prac naukowych oraz informacje o
osiagnieciach dydaktycznych, wspolpracy naukowej 1 popularyzacji nauki, d) Kopie dyplomu
doktorskiego, e) Oswiadczenia wspolautorow prac, f) Kopie artykuléw wchodzacych w sklad
osiagni¢cia naukowego. Mimo, iz dokumenty nie zostaly przygotowane w pelni zgodnie z
wytycznymi Rady Doskonalosci Naukowej — co jak sadz¢ wynika z postuzenia si¢ przez
kandydata wytycznymi Centralnej Komisji ds. Stopni i Tytuléw, dotyczacych postepowan
wszczynanych przed 30 kwietnia 2019 — uwazam, ze zawieraja one wszystkie informacje
niezbedne do sporzadzenia oceny zgodnie z wymogami Ustawy Prawo o Szkolnictwie Wyzszym i
Nauce z 20 lipca 2018 z p6zniejszymi zmianami (Dz. U. 2018, poz. 1668, Dz. U. 2020, poz. 85,
374, dalej: Ustawa).

Stopien naukowy doktora nauk biologicznych, w specjalnosci biochemia zostat nadany p.
Marcinowi Golebiewskiemu w roku 2005 przez Rade Naukowa Instytutu Biochemii 1 Biofizyki
PAN w Warszawie. Od roku 2005 dr Gol¢biewski zatrudniony jest na Uniwersytecie Mikolaja
Kopernika w Toruniu, najpierw jako asystent w Zakladzie Biotechnologii, a od 2006 r. jako
adiunkt w Katedrze Fizjologii Roslin 1 Biotechnologii. W r. 2011 Kandydat zatrudniony byt takze
na pozycji bioinformatyka w Instytucie Oceanologii PAN w Sopocie. Dr Golebiewski odbyl
jeden kilkumiesigczny staz zagraniczny, jako visiting profesor na uniwersytecie Chung-ang w
Seulu. W dokumentacji nie znalaztem informacji o uprzednim ubieganiu si¢ przez Kandydata o
stopien doktora habilitowanego, z czego wnioskuje, ze dr Golebiewski sig wczesniej o ten
stopien nie ubiegal.

Kandydat przedstawil osiagnigcie naukowe zatytulowane Masywne sekwencjonowanie

amplikondw gendw matej podjednosti rybosomu jako metoda analizy biorowisk mikroorganizméw w



Srodowiskn, stanowiace cykl powigzanych tematycznie artykul6w naukowych spelniajacych wymég
Art. 219. ust. 1 pkt 2 lit. b Ustawy. W sklad osiagniecia wchodza cztery artykuly opublikowane w
czasopismach z listy JCR o wspolezynniku wplywu (impact factor, IF) od 2.7 do 3.6, ich laczny
IF wynosi 12.2, a artykuly te byly cytowane zgodnie z wnioskiem 100 razy (wg danych z
08.04.2020: 108 razy) . Wszystkie te czasopisma znajdowaly si¢ w roku publikacji w wykazie
MNISW. Trzy z tych artykuléw to prace oryginalne a jeden to publikacja przegladowa. We
wszystkich artykulach dr Golebiewski jest plerwszym autorem, a w trzech réwniez autorem
korespondencyjnym. Procentowy udzial waha sie od 45 do 90%. Co istotne, we wszystkich
artykulach Kandydat opracowat koncepcje badad i przygotowal manuskrypt. Nie budzi wiec
watpliwosci wiodacy rola dr Gol¢biewskiego w przygotowaniu publikacji wchodzacych w sklad
osiagniecia naukowego

Polskojezyczny tytul osiagnigcia wybrany zostal niezbyt szczesliwie, gdyz sformutowanie
»Masywne sekwencjonowanie” jest kalka 7 jezyka angielskiego. Lepiej brzmialoby
,wielkoskalowe” lub ,»Wysokoprzepustowe” sekwencjonowanie. Pierwszy artykut wchodzacy w
sklad osiagniecia, opublikowany w czasopismie Microbial Ecolggy, poréwnuje zgrupowania bakterii
z gleb zanieczyszczonych metalami ciezkimi z pd. Polski. Najwazniejszym pytanie badawcze
brzmialo: czy da sie wyr6znié¢ mikrobiom podstawowy (ang. core microbiome), charakterystyczny dla
gleb zanieczyszczonych metami cigzkimi, lecz r6zniacych si¢ poziomem zanieczyszczenia,
wlasciwosciami fizykochemicznymi i porastajacymi je zbiorowiskami roslinnymi? Analizy
przeprowadzono w probach gleby z dwéch regionéw w zach. Matopolsce, tacznie
przeanalizowano probki z pieciu miejsc, stosujac sekwencjonowanie amplikonéw bakteryjnego
16S tDNA technikg 454. Mimo, ze liczba prob i glebokosé sekwencjonowania byly stosunkowo
niskie, uzyskano wartosciowe i przekonujace wyniki. Z jednej strony stwierdzono istotne
zr6znicowanie migdzy miejscami, oraz negatywny wplyw stezenia Zn na réznorodnosé zespolow
bakterii, z drugie; strony jednak udalo si¢ zidentyfikowaé mikrobiom podstawowy, to jest
operacyjne jednostki taksonomiczne (OTU) obecne we wszystkich probach w zblizonej czestosei
na poziomie odpowiadajacym mniej wigcej rodzinom (grupowanie w OTU na poziomie
dywergencji sekwencji 0.1) jak i, co ciekawsze, rodzajom bakterii (grupowanie na poziomie 0.03).
Praca ta byla jedng 2z pierwszych analizujacych zbiorowiska bakterii w glebach zanieczyszczonych
metalami cigzkimi i spotkala si¢ z duzym zainteresowaniem, o czym swiadczy ponad 130
cytowan (Google Scholar, 08.04.2020).

W drugiej pracy, opublikowanej w Environmental Microbiology Reports, przeanalizowano
zbiorowiska bakterii z estuarium Wisly. Postawiono hipoteze, iz w estuariach rzek wpadajacych
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kolonizacji srodowisk morskich/stonawych przez bakterie charakterystyczne dla wéd stodkich.
Przewidywano réwniez, ze uda si¢ zidentyfikowa¢ mikrobiom podstawowy calego obszaru.
Przeanalizowano trzy stanowiska, zlokalizowane w ujsciu Wisly (stodkowodne), w Zatoce
Gdanskiej bezposrednio przy ujsciu Wisly (strefa mieszania), oraz stonawe wody Zatoki
Gdanskiej w okolicy Helu. Z kazdego stanowiska pobrano préby w kazdej z czterech pér roku.
Zbiorowiska bakterii analizowano przez sekwencjonowanie fragmentu 16S tfRNA. Poniewaz jako
material wejsciowy wykorzystano RNA, a nie DNA, pozwolilo to polozy¢ nacisk na zywe,
aktywne metabolicznie komorki. Stwierdzono, iz zbiorowiska bakterii z ujscia Wisly sa silnie
zroznicowane, co swiadczy o trudnosciach w przystosowaniu si¢ bakterii stodkowodnych do
srodowiska morskiego. Tym niemniej jednak stwierdzono, iz pewna cz¢s¢ stodkowodnych
taksonow spotykana jest tez w Zatoce Gdanskiej, co autorzy uznaja za wspatrcie hipotezy, iz w
estuariach pozbawionych plywow takie przystosowania sa mozliwe. Stwierdzono wystgpowanie
mikrobiom6w podstawowych charakterystycznych dla poszczegdlnych okreséw, liczyly one
jednak niewiele taksonow. Co interesujace, w obrebie stosunkowo licznych OTU wykryto
szczepy (wyroznialne na poziomie dywergenciji sekwencji 0.01) wykazujace ztéznicowane
rozmieszczenie migdzy stanowiskami co sugeruje ich adaptacje do t6znych pozioméw zasolenia.
Nie stwierdzono, aby r6znorodnos¢ bakterii byla najwicksza w strefie mieszania, a najnizsza w
slonawych wodach Zatoki Gdaiskiej, jak mozna by si¢ spodziewaé na podstawie badan nad
makrofaung denna, co sugeruje, ze wzorce beta i alfa réznorodnosci sa odmienne dla
mikroorganizmow i makrofauny. Pewna wada tego artykutu jest mocno opisowy charakter:
staranniejsza selekcja materialu 1 lepsze podsumowanie danych pomoglyby czytelnikowi skupié
si¢ na najwazniejszych wynikach tej interesujacej pracy.

Trzecia publika oryginalna wchodzaca w sktad osiagniecia ukazata si¢ w czasopismie
Microbial Ecolpgy. Jest to kompleksowe studium sukcesji bakterii, grzybéw i innych eukariontéw w
czasie pierwszych 8 miesiecy dekompozycji Scidtki sosny. Praca ta faczy podejscie problemowe z
metodologicznym, poniewaz poza badaniem zmian skladu zbiorowisk testowala ona na wplyw
dodatku enzyméw degradujacych sciany komorkowe na wyniki analizy skladu zbiorowisk. Sktad
zbiorowisk okreslano sekwencjonujac amplikony 16S i 18S rDNA technikga 454. Dodatkowo
wykorzystano ilosciowy PCR dla przesledzenia dynamiki liczebnosci bakterii i grzybéw Nie
zanotowano wplywu enzymoéw trawiacych sciany komérkowe na ilosé uzyskanego DNA czy
r6znorodnos¢ organizméw, co sugeruje, ze efektywnosé zastosowanej homogenizadji kulkowej
(ang. bead-beating) jest wystarczajaca dla uwolnienia DNA z komorek przewazajacej wigkszosci
organizmow zyjacych w dekomponujacej cidlce. Stwierdzono szybkie zmiany zbiorowisk, szybki
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spadek réznorodnosci eukariontéw w miar¢ postepu dekompozycji. Stwierdzono réwniez,
stosujac metode przewidywania potencjalnej aktywnosci metabolicznej na podstawie klasyfikacji
taksonomicznej, ze zgodnie z oczekiwaniami, w miare postepu dekompozycji dochodzilo do
zastapienia organizméw wyspecjalizowanych w kierunku wykorzystania prostych
weglowodandéw, poprzez organizmy wykorzystujace celuloze, az do wyspecjalizowanych w
wykorzystaniu ligniny. Stosujac wnioskowanie posrednie, oparte na wielowymiarowej analizie
statystycznej, wykryto wzajemne oddzialywania miedzy bakteriami i eukariontami. Ogodlny obraz
skladu i zmian zespoléw organizméw w dekomponujacej scidlce sosny byl zblizony do lepiej
poznanych scidlce lisciastej. Oceniam te publikacje¢ wysoko i spodziewam sie, ze bedzie szeroko
cytowana. Mam jednak jedno istotne zastrzezenie. Mimo wykonania wielu powtdrzen
biologicznych i technicznych, wszystkie one pochodza z jednej lokalizacji, uwzglednienie
powtorzen geograficznych ogromnie zwigkszyloby moc wnioskowania.

Ostatnig czes¢ osiagniecia stanowi obszerny attykul przegladowy w Journal of Applied
Microbiology, omawiajacy techniki molekularne stuzace do okreslania sktadu zbiorowisk
mikroorganizméw przy uzyciu wysokoprzepustowego sekwencjonowania amplikonéw kwaséw
nukleinowych. Autorzy omawiaja wszystkie etapy projektu, poczawszy od planowania
eksperymentu, az po uzyskanie odczytow sekwencji kwaséw nukleinowych. Poszczegolne
rozdzialy szczegélowo omawiaja takie aspekty planowania eksperymentu, jak: powtdrzenia
biologiczne i techniczne, wybér gendw markerowych i odpowiednich ich fragmentéw, dobor
starterow 1 technologii sekwencjonowania. Wyczerpujaco przedyskutowano pobér 1 konserwacje
prob, izolacje kwaséw nukleinowych, przygotowanie bibliotek amplikonéw, w tym dobér
termostabilnej polimerazy DNA, optymalizacj¢ warunkow reakcji PCR, kontrole jakosci
bibliotek, jak réwnicz te aspekty sckwencjonowania, ktore wplywaja na jakosc 1 ilos¢ danych.
Podkreslono koniecznosé stosowania na wszystkich etapach eksperymentu odpowiednich
kontroli i koniecznosé standaryzaciji protokoléw. Tego ostatniego zagadnienia dotyczy jedyna
uwaga krytyczna, jaka mam odnosnie tej pracy. Ot6z autorzy wielokrotnie odnosza sie do
rekomendaciji i procedur stosowanych przez konsorcja realizujace duze projekty analizy
mikrobiomu, takie jak Human Microbiome Project czy Earth Microbiome Project, jednak nie
przedstawiaja poglebionej dyskusji swoich rekomendacji i wynikéw przegladu literatury w
kontekscie podejsé/protokoléw proponowanych przez te duze projekty. Biorac po uwage
koniecznos¢ standaryzacji oraz zapewnienia poréwnywalnosci wynikéw, czytelnik powinien mieé
mozliwos¢ zapoznania si¢ z takim poréwnaniem. Poza tg uwaga ocentam artykut przegladowy
bardzo wysoko, jest on uzyteczny zaréwno dla badaczy, jak i student6w, ktorzy dopiero
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literatury jest wyczerpujacy i aktualny, schematy blokowe pozwalaja wybraé optymalng sciezke
postgpowania w zaleznosci od specyfiki probleméw badawczego, tabele dobrze podsumowuja
omawiane zagadnienia, a rekomendacje sa konkretne i uzyteczne.

Przedstawione do oceny osiagniecie naukowe swiadczy o samodzielnosci i dojrzatosci
badawczej Kandydata, ktory doskonale opanowal i twotczo rozwinal warsztat badawczy w
zakresie analizy srodowiskowej mikrobioméw technikami sekwencjonowania
wysokoprzepustowego. Pracy oryginalne wchodzace w sklad osiagniecia powstaly przy uzyciu
sekwencjonowania 454, ktére obecnie zostalo zastapiona przez inne technologie
sekwencjonowania, w szczegolnosci Illumina. Jednak zasady projektowani eksperymentu i analizy
danych pozostaja podobne, a réznice dotycza gtéwnie kwestii technicznych. Dlatego tez zdobyte
doswiadczenie pozwolilo dr. Golebiewskiemu na wdrozenie z sukcesem w pdzniejszych
badaniach techniki Illumina.

Poza artykulami wchodzacymi w sklad osiagniecia, na dorobek dra Golebiewskiego sklada
si¢ 19 artykuléw naukowych, opublikowanych w latach 2007 — 2019, a wigc juz po uzyskaniu
stopnia doktora, z ktorych 18 opublikowano w czasopismach z IF (zakres: 0.9 — 4.4, laczny IF
54.4). Przykladowe tytuly czasopism to: Applied and Environmental Microbiology, Microbial Ecology,
Frontiers in Microbiology, BMC Plant Biology, PLLOS One. Publikacje te dotycza analizy zbiorowisk
mikroorganizméw w srodowisku, a wigc gléwnego obszaru zainteresowacé dr. Golebiewskiego,
wplywu czynnik6w srodowiskowych na transkryptom roslin, a takze réznorodnych zagadnien z
zakresu szeroko pojetej biologii molekularnej. Udzial dra Golebiewskiego w powstaniu tych
artykulow jest zréznicowany, czesto byl niewielki i ograniczal si¢ do przeprowadzenia analiz
bioinformatycznych 1 statystycznych. Wskazniki naukometryczne charakteryzujace calosciowy
dorobek naukowy dra Golgbiowskiego ksztattuja si¢ nast¢pujaco: sumatryczny IF: 67.7, liczba
cytowan bez bez autocytacji: 462, indeks Hirscha: h = 10. Sa to stosunkowo wysokie wartosci,
wskazujace na dobre przyjecie badai Kandydata przez srodowisko naukowe.

Wyniki badan dra Golebiewskiego zostaly przedstawiona na licznych konferencjach
krajowych 1 migdzynarodowych, o czym $wiadczy 38 abstraktéw konferencyjnych. Jednak tylko
w tylko w czterech z nich Kandydat jest pierwszym, a w dwoch ostatnim autérem. Roéwniez
liczba ustnych wystapient Kandydata — cztery referaty konferencyjne nie jest imponujaca.

Dt Golebiewski jest kierownikiem jednego grantu NCN, co swiadczy o umiejetnosci
zdobywania finansowania badan ze Zrédel zewngtrznych, jak rowniez wykonawca w dziewieciu
projektach finansowanych ze Zrédel zewnetrznych, co z kolei swiadczy o szerokiej wspolpracy

naukowej Kandydata.



Do osiagniec dra Golgbiewskiego w zakresie ksztalcenia kadry naukowej zaliczy¢ trzeba
pelnienie funkcji promotora pomocniczego w dwéch przewodach doktorskich, jak rowniez
opieka naukowa nad dwdjka doktorantéw, ktotrzy uzyskali stopien doktora w r. 2013 — domyslam
si¢, ze opieka ta odpowiadala funkcji promotora pomocniczego. Dzialalnosé na rzecz
srodowiska naukowego obejmowala przygotowanie kilkunastu recenzji dla specjalistycznych
czasopism naukowych. Do waznych aspektéw dzialalnosci Kandydata w zakresie organizacii
badan naukowych zaliczam udzial w projektowaniu i wyposazeniu laboratorium genomicznego
w Interdyscyplinarnym Centrum Nowoczesnych Technologii UMK.

Mimo, iz stopient doktora habilitowanego jest stopniem naukowym, a co za tym idzie, do
jego uzyskania nie sa wymagane osiagniecia dydaktyczne, to krotkie podsumowanie tych
osiagniec jest wskazane, gdyz kandydat zatrudniony jest na uniwersyteckim stanowisku
badawczo-dydaktycznym. Dorobek dydaktyczny dra Golebiewskiego jest bogaty, obejmuje
przygotowanie i prowadzenie kurséw z zakresu bioinformatyki, biologii molekularnej i
mikrobiologii srodowiskowej, a takze opieke nad kilkunastoma pracami magisterskimi i
licencjackimi.

Podsumowujac, uwazam, ze dr Marcin Golebiewskie posiada w dorobku osiagniecia
naukowe, stanowiace znaczny wklad w rozwdj dyscypliny oraz wykazuje si¢ istotna aktywnoscia
naukows realizowana w wigcej niz jednej uczelni/instytucji naukowej. W zwiazku z tym
stwierdzam, iz dr Marcin Golebiewski spelnia wymagania stawiane osobom ubiegajacym si¢ o
nadanie stopnia doktora habilitowanego, okreslone w art. 219 ust. 1 p- 2 Ustawy 1 wnioskuje¢ o
dopuszczenie Kandydata do dalszych etapéw postepowania w sprawie nadania stopnia doktora

habﬂjtowanego.



