Prof. dr hab. Monika Janczarek
Katedra Genetyki i Mikrobiologii
Instytut Nauk Biologicznych

Wydziat Biologii i Biotechnologii
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej
ul. Akademicka 19, 20-033 Lublin
mon.jan@poczta.umecs.lublin.pl

Ocena

osiggniecia naukowego oraz dorobku naukowego, dydaktycznego i organizacyjnego,

z uwzglednieniem wspolpracy naukowej i popularyzacji nauki

dr. Marcina Golebiewskiego w zwiazku z postepowaniem o nadanie stopnia doktora
habilitowanego w dziedzinie nauk $cislych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauk

biologicznych

1. Podstawa prawna i ocena formalna

Decyzja Rady Naukowej w dyscyplinie nauk biologicznych na Wydziale Nauk
Biologicznych i Weterynaryjnych Uniwersytetu Mikotaja Kopernika w Toruniu z dnia 17
stycznia 2020 r. zostalam powotana w sklad Komisji habilitacyjnej dr. Marcina
Gotgbiewskiego. Do oceny w postgpowaniu o nadanie stopnia doktora habilitowanego
otrzymatam nastgpujace materialy w wersji papierowej i elektronicznej:

1Y)
2)
3)

4)
3)

6)

7

8)
9

wniosek o przeprowadzenie postgpowania habilitacyjnego

kopie dyplomu doktora nauk biologicznych

autoreferat przedstawiajacy opis dorobku i osiggnie¢ naukowych w jezyku polskim
1 angielskim

wykaz opublikowanych prac naukowych

informacje o osiagnieciach dydaktycznych, wspotpracy naukowej i popularyzacii
nauki

kopie prac stanowiacych jednotematyczny cykl publikacji pt. ,Masywne
sekwencjonowanie amplikonéw genéw malej podjednostki rybosomu jako
metoda analizy zbiorowisk mikroorganizméw w Srodowisku” wskazane jako
osiggniecie naukowe

o$wiadczenia wspotautorow o indywidualnym wkiadzie w prace wskazane jako
osiggniecie naukowe

dane kontaktowe

nosnik elektroniczny zawierajacy catos¢ dokumentacji.

Przedstawione materiaty sa kompletne i spetniaja wymogi formalne. W dokumentacji
dr Marcin Gotgbiewski przedstawit catoksztalt swojego dorobku naukowego oraz sumaryczne
dane bibliometryczne, ktére umozliwily przygotowanie oceny i zajecie stanowiska w
postgpowaniu o nadanie stopnia doktora habilitowanego.
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2. Sylwetka Kandydata i przebieg kariery naukowej

Dr Marcin Golebiewski ukonczyt studia na Wydziale Biologii Uniwersytetu
Warszawskiego w1999 r., uzyskujac tytul magistra biologii, specjalnos¢ biologia
molekularna. Stopien doktora nauk biologicznych, specjalno$¢ biochemia uzyskal w 2005 r.
w Instytucie Biochemii i Biofizyki PAN w Warszawie na podstawie rozprawy doktorskiej pt.
.,Complete nucleotide sequence of pCTX-M3 plasmid and analysis of its genes responsible
for conjugational transfer”, ktérej promotorem byl prof. Jacek Bardowski. W latach 2005-
2006 mgr Marcin Gotebiewski byt zatrudniony jako asystent w Zakladzie Biotechnologii
Uniwersytetu Mikotaja Kopernika (UMK) w Toruniu, a od 2006 r. pracuje jako adiunkt w
Katedrze Fizjologii Roslin i Biotechnologii UMK. Przez rok (2011) byt rowniez zatrudniony
jako bioinformatyk w Instytucie Oceanologii PAN w Sopocie.

3. Ocena osiaggniecia naukowego

Osiagniecie naukowe dr. Marcina Gotgbiewskiego pt. ,,Masywne sekwencjonowanie
amplikonéw genéw malej podjednostki rybosomu jako metoda analizy zbiorowisk
mikroorganizméw w Srodowisku” obejmuje cztery wspotautorskie prace (trzy oryginalne
prace 1 jedng pracg przegladowa) opublikowane w latach 2014-2019 w czasopismach
znajdujacych si¢ w bazie Journal Citation Reports (JCR). Sumaryczny wspotczynnik
oddziatywania tych prac (zgodnie z rokiem opublikowania) wynosi IF = 12,152, liczba
punktdow MNiSW (zgodnie z rokiem opublikowania) wynosi 240; (zgodnie z rokiem
opublikowania, ale bez uwzglednienia nowej punktacji - 135). Liczba cytowan prac wg Web
of Science wynosi 100, indeks Hirsch’a 10 (stan na 06.09.2019). Habilitant jest pierwszym
autorem we wszystkich tych publikacjach. Z o$wiadczen Kandydata wynika, ze Jego wklad w
przeprowadzenie badan zawartych w tych pracach jest dominujacy i wynosi od 90% do 45%.
Wspotautorzy publikacji w oswiadczeniach zataczonych do wniosku potwierdzili wiodacy
ucziat dr. Marcina Golgbiewskiego w realizacji opisanych badan i powstaniu tych prac oraz
okreslili zakres swojego uczestnictwa w przygotowaniu poszczego6lnych artykutow.

W sklad osiaggniecia naukowego Kandydata wlgczone zostaly nastepujace prace:

Golgbiewski M, Deja-Sikora E, Cichosz M, Tretyn A, Wrébel B. 2014. 16S rDNA
pyrosequencing analysis of bacterial community in heavy-metals polluted soils. Microb Ecol,
67(3): 635-647. doi: 10.1007/500248-013-0344-7. [F2014=2,973, punkty MNiSW2014 = 35;
Golebiewski M, Catkiewicz J, Creer S, Piwosz K. 2017. Tideless estuaries in brackish seas as
a possible freshwater-marine transition zones for bacteria — the case study of the Vistula
estuary. Env Microbiol Rep, 9(2): 129-143. doi: 10.1111/1758-2229.12509. IF2016=2,885,
punkty MNISW2016=35;
Golebiewski M, Tarasek A, Sikora M, Deja-Sikora E, Tretyn A, Niklinska M. 2019. Rapid
successional changes during initial stages of pine litter decomposition. Microb Ecol, 77(1):
56-75. doi:  10.1007/s00248-018-1209-x. IF2016=3,611, punkty MNiSW2016=35,
MNiSW2019=100;



4. Golebiewski M, Tretyn A. 2019. Generating amplicon reads for microbial community
assessment with next generation sequencing. J Appl Microbiol, doi: 10.1111/jam.14380.
[F2016=2,683, punkty MNiSW2016= 30, MNiSW2019= 70.

Osiagnigcie naukowe Kandydata zawiera cztery tematycznie ze soba powigzane prace,
ktére dotycza optymalizacji metody masywnego sekwencjonowania (NGS) z uzyciem
markerow genetycznych 16S i 18S rRNA w celu zastosowania jej do charakterystyki
genetyczne] populacji mikroorganizmow wystepujacych w roznych srodowiskach. W czasach
rozwoju technik ,,omicznych” podjecie tego zagadnienia przez Habilitanta wydaje sie jak
najbardziej zasadne i przydatne w badaniu ekologii mikroorganizméw. Opracowanie
skutecznych metod sekwencjonowania catych metagenoméw powinno przyczyni¢ sie w
przysztosci do lepszej charakterystyki genetycznej zbiorowisk mikroorganizmdéw
pochodzacych z réznych nisz ekologicznych bez potrzeby ich wczesniejszej hodowli
laboratoryjnej. Jest to bardzo istotne, gdyz szacuje si¢, iz tylko niewielka czesé
mikroorganizméw z danego S$rodowiska (0,1-10%) daje sie hodowaé w warunkach
laboratoryjnych i jest mozliwe ich badanie tradycyjnymi metodami mikrobiologicznymi.

W publikacji przegladowej (J Appl Microbiol, 2019) Habilitant opisat rozne strategie
stosowane podczas sekwencjonowania amplikonéw genéw markerowych oraz czynniki
mogace wpltywac na uzyskiwane wyniki tych analiz. Sg to m.in.: wybdr genu markerowego i
jego konserwatywnych lub zmiennych regionow, stosowane startery, rodzaj analizy (analiza
genow na poziomie DNA lub ich poziomu ekspresji w oparciu o RNA) oraz analiza
bioinformatyczna. Kandydat podkreslit, iz metodologia analiz bioinformatycznych czesciowo
jest determinowana przez technologi¢ sekwencjonowania i wybor genu markerowego, a
prawidlowe dopasowanie sekwencji uzyskanych w NGS wplywa na konstrukcje
Operacyjnych Jednostek Taksonomicznych (Operational Taxonomical Units - OTUs), co
przeklada si¢ na wyniki oszacowania ich rdznorodnosci, jak tez przypisanie danemu OTU
najbardziej prawdopodobnej pozycji taksonomicznej.

Metodologia masywnego sekwencjonowania (NGS) zostala wykorzystana przez
Habilitanta do ustalenia wplywu wybranych czynnikéw 3Srodowiskowych na populacje

mikroorganizméw bytujacych w réznych niszach. W pierwszej pracy eksperymentalne;
(Microb Ecol, 2019) dr Marcin Golebiewski badal wplyw metali ciezkich na réznorodnosé
populacji mikroorganizméw w zanieczyszczonych glebach z okolic Olkusza i Alwerii w
oparciu o sekwencjonowanie amplikonéw fragmentu V3-V4 genu 16S rRNA, uzyskanych na
matrycy DNA metagenomowego. Habilitant opracowat ulepszong wersj¢ primera B786r,
dzigki ktéremu udalo si¢ efektywnie uzyskaé sekwencje 16S rDNA dla ponad 90% bakterii
obecnych w bazie SILVA.

Za najwazniejsze wyniki zawarte w tej publikacji uwazam opracowanie metodologii
usredniania macierzy OTU, co umozliwia lepsze oszacowanie réznorodnosci oraz podanie
uszczegotowionej definicji tzw. “podstawowego mikrobiomu” (ang. ,,core microbiome”) jako
zestawu organizmow petnigcych najistotniejsza role w badanych zbiorowiskach ustalong nie
tylko na podstawie ich powszechnosci, ale rowniez wtedy gdy stanowig one podobng frakcje
zbiorowiska we wszystkich badanych probkach. Ma to szczegdlne znaczenie w przypadku,
kiedy liczba sekwencji na probke nie jest wysoka. Habilitant wykazat, ze w badanych glebach
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stezenie jondw cynku bylo najistotniejszym czynnikiem wplywajacym na réznorodnos¢
bakterii, jak i na strukture populacji. Natomiast inne metale (Cd i Pb) nie wptywaly istotnie na
badane parametry. Jednak uzyskane wyniki w mojej opinii byly spowodowane duza r6znica
stezen i toksycznosci poszczegdlnych metali, jak réwniez nieduzej liczby badanych probek
gleby, stad trudno o wyciagnigcie bardziej ogdlnych wnioskéw w tej kwestii. Ale fakt, ze
praca ta zostata do dzi$ zacytowana ponad 90 razy (WoS, stan na 9.09.2019) swiadczy o
istotnosci tego zagadnienia.

W drugiej pracy eksperymentalnej (Env Microbiol Rep, 2017) Habilitant
przeprowadzil analiz¢ porownawczg populacji bakterii w estuarium Wisly na podstawie
sekwencji amplikonéw 16S rDNA uzyskanych z bibliotek cDNA, ktore otrzymano w oparciu
o catkowity RNA wyizolowany z pobranych prob. Badaniom poddano trzy strefy zasolenia:
wody rzeczne (0 PSU), strefe mieszania (3-4 PSU) i wody Zatoki Gdanskiej (7-8 PSU)
podczas czterech por roku. Badania te byly prowadzone we wspétpracy z Morskim Instytutem
Ryvbackim w Gdyni. Habilitant w tej pracy udoskonalit metodologie obrobki
bioinformatycznej uzyskanych odczytow (m.in. opracowal metodologi¢ pozwalajaca na
wvkrywanie jednonukleotydowych réznic migdzy sekwencjami odczytéw), co pozwolito
obnizy¢ czgstos¢ bledow i skonstruowac tzw. subOTU, przy uzyciu progu podobienstwa 99%
z sekwencji skfadajacych sie na standardowe OTU uzyskane przy uzyciu progu podobienstwa
97%.

Do najwazniejszych osiggni¢¢ tej pracy uwazam wykazanie, ze zasolenie i
sezonowos¢ s3 istotnymi czynnikami wptywajacymi na profil populacji bakterii w tych
srodowiskach, a wptyw zbiorowisk wod Wisty na wody Zatoki Gdanskiej jest zalezny od
pory roku (jest najwigkszy zima, a najmniejszy latem). Innym cennym spostrzezeniem byto
ustalenie, ze réznorodnos¢ bakterii nie jest zgodna z krzywg Remane (tzn. nie jest najnizsza
w strefie mieszania wod), co sugeruje, ze wzorce alfa i beta réznorodnosci mikroorganizmow
determinowane sg przez inne czynniki niz w przypadku makroorganizmow.

W trzeciej pracy doswiadczalnej (Microb Ecol, 2019) Habilitant poddal analizie
metagenomicznej Scidtke lesng. Srodowisko lesne stanowi wazny element $rodowisk
ladowych, gdyz lasy zajmujg niemal jedng trzecia powierzchni ladéw. Gtownym celem tej
pracy bylo okreslenie sktadu zbiorowisk mikroorganizméw i zmiany ich profilu w czasie
podczas pierwszych stadiow rozktadu $ciétki sosnowej. Dekompozycja zachodzaca w $cidtce
lesnej jest istotnym procesem wplywajacym na réwnowage miedzy weglem uwalnianym do
atmosfery, a immobilizowanym. W pracy tej scharakteryzowano zbiorowiska mikro- i
makroorganizméw w probkach wystandaryzowanej $cidtki sosnowej inkubowanej w lesie
przez okres 8 miesigcy w oparciu 0 sekwencjonowanie genéw 16S i 18S rRNA, jak tez
pokazano zmiang ich liczebnosci w czasie przy uzyciu techniki gPCR.

Do interesujgcych obserwacji poczynionych przez Habilitanta zaliczam wykazanie, ze
zmiany zbiorowisk bakterii i organizméw eukariotycznych byty szybkie i zgodne z opisanym
wezesnie] modelem rozktadu sciotki, w ktorym organizmy bytujace w fyllosferze sa szybko
zastgpowane przez inne przystosowane do kolejnych etapéw rozktadu. Ponadto, Kandydat
ustalil, ze czynnikami istotnie wplywajacymi na zbiorowiska bakterii sa Zn i Na, za$ stosunek
C/N oraz obecno$¢ Zn i Mn istotnie wptywaja na zbiorowiska Eukariontéw. Co interesujace,
nie stwierdzono obecnosci Archaea w badanych probkach. W omawianej pracy Habilitant
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rozwingl metodologie analiz ekologicznych, stosujgc po raz pierwszy metode analizy ko-
korespondencji (Ter Braak i Schaffers, 2004) do okreslenia wptywu populacji bakteryjnej na
zbiorowisko organizméw eukariotycznych i vice versa. Badania te byly prowadzone we
wsp6tpracy z Instytutem Nauk o Srodowisku UJ.

Podsumowujac, Habilitant wykorzystujagc metode masywnego sekwencjonowania
amplikonéw gendéw matej podjednostki rybosomu (16S i 18S rRNA) scharakteryzowal
zbiorowiska mikroorganizméw w trzech odmiennych srodowiskach (gleba zawierajaca metale
cigzkie, wody o réznym stopniu zasolenia oraz S$cidtka sosnowa o réznym stopniu
dekompozycji). Zastanawiajacy jest wybor takiego typu srodowisk do analiz populacyjnych
mikroorganizméw. W swoim autoreferacie Habilitant nie wskazatl jaki byt klucz doboru
takich srodowisk. Watpliwosci budzi roéwniez brak wyraznego uzasadnienia dlaczego w
jednych badaniach prowadzono analizy, bazujac na catkowitym DNA wyizolowanym z
probek (gleba i scidtka), a w innych analizach stosowano catkowite RNA, a nie DNA (wody
Wisty/Battyku). Pomimo tych uwag, uwazam ze chociaz dorobek naukowy dr. Marcina
Golebiewskiego prezentowany w osiggnieciu nie jest imponujacy (zawiera jedynie trzy
publikacje doswiadczalne), to jest wystarczajacy do uzyskania stopnia doktora
habilitowanego.

4. Ocena pozostalego dorobku naukowego

Dr Marcin Golebiewski, oprocz prac wchodzacych w sktad osiggnigcia naukowego,
posiada znaczacy pozostaly dorobek naukowy. W okresie po uzyskaniu stopnia doktora
Habilitant opublikowat 18 prac, w tym 17 prac w czasopismach znajdujacych si¢ w bazie JCR
(Jego udzial w powstanie tych prac wynosi od 45% do 5%). Sumaryczny wspotczynnik
oddziatywania tych prac (zgodnie z rokiem opublikowania) wynosi IF — 54,398, pkt MNiSW
- 798 (zgodne z rokiem opublikowania) (573 wg punktacji z roku wydania pracy).
Sumaryczny IF wszystkich prac (lacznie z osiagnieciem naukowym) wynosi 67.668, liczba
cytowan tych prac (z wykluczeniem autocytowan) wg bazy Web of Science 462. Habilitant
jest rowniez wspdtautorem licznych posterow prezentowanych na konferencjach
migdzynarodowych i krajowych. Danec te wskazujg, z¢ umicjg¢tnosci metodyczne Habilitanta
zwigzane z masywnym sekwencjonowaniem sg doceniane przez innych naukowcow i
stosowane z powodzeniem w réznych modelach badawczych. Dr M. Golebiewski cprécz
analiz zbiorowisk mikroorganizméw zajmowat si¢ rowniez tematykg zwigzang z wplywem
réznych czynnikow srodowiskowych na transkryptom roslin. Do analizy genetycznej
zbiorowisk mikroorganizméw w réznych srodowiskach Habilitant wykorzystywat
opracowane przez siebie startery specyficzne do genéw 16S 1 18S rRNA, ktoére umozliwiaty
szybkie 1 latwe przygotowanie setek bibliotek amplikonéw do sekwencjonowania w
technologii Illumina na aparacie MiSeq. Dr M. Golgbiewski uczestniczyt w bardzo ciekawych
badaniach, ktorych celem byla charakterystyka bakteryjnego i grzybowego mikrobiomu
Salicornia europaea (Appl Environ Microbiol, 2019), jak rowniez okreslenie wptywu
zasolenia na mikrobiom korzenia Alnus glutinosa (Front Microbiol, 2018) czy metali ciezkich
na zréznicowanie mikroorganizméw w glebach lesnych (Appl Soil Ecol, 2013).

W ostatnim czasie Habilitant rozszerzyl obszar swoich badan o charakterystyke
transkryptomu buraka zwyczajnego (Beta vulgaris). Badano wplyw zasolenia na zmiane
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ekspresji gendéw tej rosliny i zidentyfikowano geny zaangazowane w odpowiedZ na ten
czynnik stresowy (Plant Sci, 2016).

W tym miejscu chcialabym  podkresli¢ uzyskanie przez  Habilitanta
wysokonaktadowego grantu pt. ,,BETAMIKRO — mikrobiom buraka zwyczajnego i jego
interakcje z rosling” oraz objecie funkcji kierownika Zespolu Genomiki Funkcjonalnej w
Badaniach Biomedycznych i Jego udziat w organizacji laboratoriow w Instytucie ICNT
UMK. Uzyskanie finansowania tego projektu przez dr. M. Golebiewskiego jako kierownika
umozliwi mu prowadzenie badan interdyscyplinarnych w tej tematyce.

Na uwage zashuguje rowniez duza aktywnos$¢ Habilitanta w realizacji projektow
navkowych finansowanych ze zrédel zewnetrznych (MNiSW, NCN oraz POIG). Kandydat
uczestniczyt dotychczas w 10 projektach naukowych, w tym w jednym w charakterze
kierownika oraz w dziewigciu jako wykonawca. Tym samym Habilitant wykazal sie
aktywnoscig naukowa w obszarze wspotpracy z naukowcami, zarowno ze swojej macierzystej
jednostki (Wydzial Biologii i Ochrony Srodowiska UMK), jak tez z jednostek zewnetrznych
(Uniwersytet Jagiellonski, Akademia Goérniczo-Hutnicza, Morski Instytut Rybacki, Instytut
Biochemii i Biofizyki PAN). Natomiast Habilitant wykazat si¢ duzo nizszg aktywnoscia
naukowa w zagranicznych osrodkach. Do takiej aktywno$ci mozna zaliczy¢ Jego udziat w
kilku miedzynarodowych konferencjach naukowych i wygloszenie 2 referatow (ASM
Microbe 2018, Atlanta, GA, USA; 16th AEP Congress, 2008, Nicea, Francja), opieke nad
stazem dr Hody AbdEl-Razek Kabary Bekhwagy Ismael w ramach umowy miedzy Polska
Akademig Nauk a Akademig Nauk Arabskiej Republiki Egiptu, 3-miesieczny staz jako
Visiting profesor w Chung-ang University (Seoul, Republika Korei) oraz recenzowanie 35
manuskryptéw w czasopismach zagranicznych.

W podsumowaniu stwierdzam, ze dr Marcin Gotebiewski posiada znaczacy dorobek
naukowy poza osiggnieciem naukowym, jak réwniez duza umiejetno$é w nawiazywaniu
wspltpracy z innymi os$rodkami naukowymi w kraju, o czym $wiadczy Jego udzial w
realizacji wielu grantow.

S. Ocena dzialalnosci dydaktycznej i w zakresie popularyzacji nauki

Dr Marcin Gofebiewski jest doswiadczonym nauczycielem akademickim, prowadzacym
liczne zajgcia (wyktady, éwiczenia i seminaria) z szerokiego zakresu przedmiotéw, takich jak:
bioinformatyka, podstawy bioinformatyki, zastosowania bioinformatyki w biotechnologii,
biologia plazmidéw i metagenomika gleby. Wyglosil réwniez wyktady popularnonaukowe i
seminaria (m.in. Metagenomic approach for retrieval of genes potentially useful in soil
bioremediation, 05/06/2008, Attempts to construct metagenomic library from polluted soil
DNA, 19/06/2008, Faculty of Life Sciences, Chung-Ang University; Biordéznorodnosé
bakterii w osadach baltyckich, arktycznych i z Florydy, 28/02/2011, Seasonal changes of
bacteriophages population in Gulf of Gdansk, 07/12/2011, Instytut Oceanologii PAN, Sopot;
Bior6znorodnos¢ bakterii w probkach z mogilnikéw, 24/08/2011, IBB Warszawa).

Ponadto, Habilitant byt opiekunem naukowym 12 i promotorem 2 prac magisterskich oraz
promotorem 5 prac dyplomowych (licencjackich). Byt rowniez dwukrotnie promotorem
pomocniczym oraz opiekunem naukowym w dwéch kolejnych przewodach doktorskich. Dane



te wskazujg na aktywny udzial dr. M. Golebiewskiego w ksztalceniu mtodej kadry naukowe;
oraz popularyzacji nauki.

6. Podsumowanie

Dr Marcin Gotegbiewski jest wspotautorem wartosciowego dorobku publikacyjnego,
szczegdlnie dotyczy to dodatkowego dorobku naukowego. Publikacje wiaczone do
osiggniecia naukowego powstaly przy znaczacym udziale Habilitanta i w mojej ocenie
stanowia wystarczajacy dorobek do uzyskania stopnia doktora habilitowanego. Kandydat
wykazal si¢ dobra znajomoscig realizowanej problematyki badawczej, opanowaniem i
rozwini¢ciem nowoczesnych metod bioinformatycznych oraz efektywnym ich zastosowaniem
w badaniach ekologii mikroorganizméw, do ktdrego przyczynita si¢ wspotpraca z kilkoma
krajowymi osrodkami naukowymi. Stwierdzam, ze dr Marcin Gotebiewski jest przygotowany
do samodzielnego prowadzenia badan naukowych. Habilitant wykazal sie rowniez
odpowiednimi kwalifikacjami dydaktycznymi w nauczaniu z zakresu bioinformatyki oraz
opieki naukowej nad studentami.

W podsumowaniu stwierdzam, ze dr Marcin Golebiewski spelnia wszystkie kryteria
stawiane osobom ubiegajacym si¢ o uzyskanie stopnia doktora habilitowanego pod
wzgledem dzialalnosci naukowej, dydaktycznej, wspélpracy z organizacjami i
instytucjami, jak réwniez w zakresie popularyzacji nauki.

7. Wniosek koncowy

Analiza osiagniecia naukowego pt. ,,Masywne sekwencjonowanie amplikonéw
genoéw malej podjednostki rybosomu jako metoda analizy zbiorowisk mikroorganizmow
w Srodowisku” oraz pozostatego dorobku naukowego i dydaktyczno—organizacyjnego dr.
Marcina Golebiewskiego w okresie po uzyskaniu stopnia doktora pozwala mi stwierdzi¢, ze
Habilitant spetnia wymogi okreslone w Ustawie z dnia 20 lipca 2018 r., Prawo o szkolnictwie
wyzszym i nauce (Dz. U. z 2020 r., poz. 85).

W zwiazku z powyzszym popieram wniosek dr. Marcina Gotebiewskiego skierowany
do Centralnej Komisji ds. Stopni Naukowych i Tytuléw o wszczgcic post¢powania przez
Rade Naukowa Wydziatu Nauk Biologicznych i Weterynaryjnych Uniwersytetu Mikotaja
Kopernika w Toruniu oraz nadanie stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk
Scistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauk biologicznych.

Yim
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Lublin, 27 marca 2020 r. prof. dr hab{. Monika Janczarek



