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Ocena osiggniec dr Barbary Uszczynskiej-Ratajczak
w zwigzku z postepowaniem o nadanie stopnia doktora habilitowanego
w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki biologiczne.

Dr Barbara Uszczynska-Ratajczak uzyskata tytut magistra na Wydziale Chemicznym Politechniki Wroctawskiej.
Nastepnie swojg edukacje kontynuowata na Wydziale Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza, gdzie w
roku 2009 rozpoczeta studia drugiego stopnia na kierunku biologia, specjalno$¢ bioinformatyka. Studia te
ukonczyta w roku 2011 uzyskujgc tytut magistra. Juz dwa lata pdzniej, w roku 2013, obronita prace doktorska
pt. ,Optymalizacja Sciezek analizy danych niestandardowych uzyskiwanych przy uzyciu mikromacierzy DNA”,
ktorg wykonata pod kierunkiem prof. dr hab. Piotra Koztowskiego w Instytucie Chemii Bioorganicznej Polskiej
Akademii Nauk w Poznaniu. Po uzyskaniu stopnia doktora dr Barbara Uszczynska-Ratajczak odbyta dwa staze
podoktorskie, pierwszy w Centre for Genomic Regulation w Barcelonie, a nastepnie w Centrum Nowych
Technologii Uniwersytetu Warszawskiego. Od roku 2019 pracuje na stanowisku starszego badacza w

Miedzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej i Komdrkowej w Warszawie.

Ocena osiggniecia naukowego

Na osiggniecie naukowe habilitantki sktada sie cykl trzech wieloautorskich prac zatytutowany ,Genomiczna
charakterystyka dtugich niekodujgcych RNA w genomach cztowieka i myszy”. Dwie z prac sktadajgcych sie na
cykl sg oryginalnymi pracami badawczymi, trzecia jest pracg o charakterze przeglagdowym, ale zawiera takze

nowe opracowania danych i bez watpienia wnosi nowe informacje dotyczace identyfikacji i katalogowania
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IncRNA. Wszystkie trzy prace ukazaty sie w czasopismach o najwyzszej randze, a sumaryczny wspotczynnik
oddziatywania tych czasopism (IF) wynosi 83,283. W momencie sktadania wniosku prace byly cytowane
tacznie 174 razy. W pierwszej pracy oryginalnej, opublikowanej w czasopismie Nature Communications,
habilitantka jest drugg z osiemnastu autoréw z zaznaczeniem, ze jej udziat jest réwny udziatowi pierwszego
autora. W drugiej oryginalnej pracy badawczej, ktdra ukazata sie w czasopismie Nature Genetics, dr Barbara
Uszczynska-Ratajczak jest takie drugg autorka, ale z takim samym zaznaczeniem, ze udziat pierwszego i
drugiego autora jest jednakowy. Praca ta ma jedenastu autoréw. W pracy przeglagdowej, opublikowanej w

Nature Reviews, Genetics habilitantka jest pierwszym z pieciu autorow.

W publikacjach stanowigcych osiggniecie habilitacyjne wktad dr Uszczynskiej-Ratajczak jest oszacowany
odpowiednio na 30%, 30% i 50%. W przypadku dwdéch publikacji udziat ten jest opisany bardzo ogdlnikowo,
jednakze pozycja habilitantki na liScie autoréw oraz udziat procentowy jednoznacznie wskazujg na to, ze byt
on znaczacy, a prace te mogg stanowic¢ podstawe osiggniecia naukowego. Udziat kazdego ze wspdtautoréw

jest okreslony w zatgczonych odpowiednich oswiadczeniach.

Zgodnie z Ustawg o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz stopniach i tytule w zakresie sztuki,
osiggniecie naukowe moze stanowi¢ cykl publikacji powigzanych tematycznie. Oceniany cykl w mojej opinii

speftnia wymagane kryterium.

Cele badawcze jakie postawita sobie habilitantka dotyczg kwestii zwigzanych z sekwencjonowaniem i
adnotacjg dtugich niekodujgcych RNA. W swoich badaniach dr Uszczynska-Ratajczak gtdwng uwage
poswiecita wykorzystaniu wysokoprzepustowych technologii sekwencjonowania oraz tworzeniu nowych
podejs¢ do katalogowania IncRNA. Mogtoby sie wydawaé, ze po uptywie 20 lat od czasu zakonczenia Projektu
Sekwencjonowania Genomu Cztowieka genom ten nie tylko jest juz w petni poznany pod katem znajdujgcych
sie tam gendw, ale i nasze metody badawcze zwigzane z identyfikacjg funkcjonalnych elementéw genomu s3
dopracowane. Rozwéj technologii wysokoprzepustowych i metod obliczeniowych powinny, teoretycznie, ten
proces nie tylko przyspieszyé, ale i utatwié. Jak bardzo jest to mylne mozna przekonac sie sprawdzajgc dane
w czotowych bazach danych i przegladarkach genomowych. Liczba adnotowanych tam gendw, zaréwno tych
kodujacych biatka jak i tych niekodujgcych, istotnie sie rézni. Dane z wysokoprzepustowych technologii z
jednej strony pozwalajg nam na coraz lepsze zrozumienie tego jak funkcjonujg komarki, a co za tym idzie cate
organizmy, ale z drugiej sg niezwykle problematyczne ze wzgledu na swojg ztozono$¢ i trudnosci w
odrdznieniu prawdziwych sygnatéw od sygnatéw fatszywie pozytywnych. Problem ten jest szczegdlnie duzy
w przypadku diugich niekodujgcych RNA. Dlatego tez, wyzwanie jakie podjeta habilitantka jest niezwykle

trudne i jednoczesnie niezwykle istotne.



W pierwszej z prac stanowigcych osiggniecie naukowe, pracy pt. Extension of human IncRNA transcripts by
RACE coupled with long read high-throughput sequencing (RACE-Seq) i opublikowanej w czasopismie Nature
Communications, dr Uszczynska-Ratajczak skupita sie na ukierunkowanych metodach sekwencjonowania,
ktore pozwolityby na bardziej precyzyjng identyfikacje INcRNA, szczegdlnie w odniesieniu do korncéw 5’ i 3’.
Opracowana metoda RACE-seq, polegajgca na potaczeniu powszechnie stosowanej metody RACE z
sekwencjonowaniem sredniej dtugosci odczytéow z uzyciem platformy 454, pozwolita na detekcje ponad 2
tysiecy nowych transkryptow i poprawienie wczesniejszych adnotacji. Metoda okazata sie szczegdlnie
efektywna w wydtuzaniu gendw na obu koncach. Innowacyjne podejscie polegato nie tylko na potaczeniu
metody RACE z wysokoprzepustowym sekwencjonowaniem, ale takze na zastosowaniu zagniezdzonych
starteréw co istotnie zwiekszato wydajnos¢ metody. Wynikiem pracy byta nie tylko nowa metoda
usprawniajgca identyfikacje IncRNA, a szczegdlnie koncow gendw, ale takze wykazanie niekompletnosci
katalogu GENCODE bedacego wynikiem duzego projektu o tej samej nazwie i skupionego na identyfikacji
wszystkich funkcjonalnie istotnych elementdw genomodw cztowieka i myszy.

W powyzej omdéwionej pracy habilitantka zwrdécita takze uwage na pewne ograniczenia metody. Wymienic
tutaj mozna zaréwno ograniczenia przepustowosci jak i mozliwosci uzyskania transkryptow o petnej dtugosci.
Dlatego tez podjety zostat kolejny krok w kierunku lepszego poznania zestawu IncRNA w genomach
cztowieka i myszy. Efektem tych prac byta publikacja pt. High-throughput annotation of full-length long
noncoding RNAs with capture long-read sequencing, ktdra ukazata sie w czasopi$mie Nature Genetics. Sama
ranga czasopisma wskazuje na ogromng warto$¢ przeprowadzonych badan naukowych. W celu ulepszenia
istniejgcych modeli gendw nowych loci IncRNA, zaprojektowana zostata metoda CLS (z ang. Capture Long
Sequencing). W metodzie tej zaprojektowane zostaty sondy komplementarne do rejonéw ludzkich i mysich
lincRNA (ang. long intergenic noncoding RNA) oraz rejondw, w ktorych potencjalnie mogty znajdowacd sie
niezidentyfikowane dotad IncRNA, np. ultra zachowanych elementéw UCE (ang. ultra conserved elements).
W badaniach wykorzystano biblioteki pochodzace z réznych narzadéw myszy i cztowieka oraz z dwéch
powszechnie wykorzystywanych linii komdérkowych. Jako platforme sekwencjonowania wybrano Pacific
Biosciences RS Il (PacBio) pozwalajgcg na uzyskiwanie dtugich, osiggajagcych nawet kilkadziesiagt tysiecy par
zasad, odczytéw. Efektem podjetych prac byta identyfikacja zaréowno nowych IncRNA jak i nowych
transkryptéw znanych juz wczesniej gendw. Zastosowana metoda pozwolita takze na poprawe jakosci
istniejagcych modeli. Otrzymane wyniki zostaty niemal natychmiast pozytywnie zweryfikowane i
wykorzystane przez zespot GENCODE. W rezultacie potgczenia wynikow z CLS z zestawami IncRNA
znajdujgcymi sie w GENCODE, powstat GENCODE+ dla myszy i cztowieka. Wykorzystanie wynikow badan w
tak renomowanym projekcie, poza rangg czasopisma, w ktérym praca sie ukazata, dodatkowo podkresla

znaczenie i wage przeprowadzonych badan.



Habilitantke nie zadowolito jednak samo opracowanie metody i wygenerowanie wysokiej jakosci danych. W
celu usprawnienia proceséw katalogowania IncRNA opracowata narzedzie bioinformatyczne pozwalajgce na
wysokie]j jakosci adnotacje z jednoczesnym ograniczeniem udziatu cztowieka. W narzedziu tym wykorzystane
zostato nowatorskie podejscie do sktadania transkryptow, w ktérym zachowywane sg wewnetrzne miejsca
startu transkrypcji i miejsca poliadenylacji. Pozwolito to na uzyskanie wiekszej liczby modeli transkryptow, a
porownanie z innym oprogramowaniem wskazato na lepszg jakos$¢ uzyskanych modeli. Projekt pozwolit takze
na weryfikacje naszej wiedzy dotyczacej IncRNA. Uzyskane wyniki wskazujg np. na to, ze transkrypty IncRNA
sg dtuzsze niz dotychczas uwazano oraz, ze przecietnie zawierajg wiecej niz dwa egzony, na co wskazywaty
dotychczasowe dane. Analiza danych ChlP-seq wykazata natomiast obecnos$¢ cech, ktdre réznicujg rejony
promotorowe IncRNA i mRNA.
Ostatnia z prac stanowigcych osiggniecie habilitacyjne to praca o charakterze przeglgdowym opublikowana
w czasopismie Nature Reviews, Genetics. Z powdzeniem jednak publikacje pt. Towards a complete map of
the human long non-coding RNA transcriptome mozna uznac, za prace w duzym stopniu badawczg. Zadajac
sobie pytanie na ile kompletna jest nasza wiedza dotyczaca liczby IncRNA w genomach cztowieka i myszy, dr
Uszczynska-Ratajczak przeprowadzita dogtebng analize zawartosci dziesieciu katalogéow IncRNA. Analizie
poddano zaréwno kompletnos¢ adnotacji, rozumianej tutaj jako frakcje transkryptéw o petnej dtugosci, jak i
catkowitg liczbe gendw (okreslong na potrzeby pracy jako kompleksowos¢ danego katalogu) i transkryptéw
przypadajacych na gen. Wyniki wyraznie wskazujg na brak pozytywnej korelacji pomiedzy kompleksowoscig,
a kompletnoscia. Katalogi z najwiekszg liczbg gendw charakteryzowaty sie niskg zawartoscig modeli o petnej
dtugosci. Z kolei bazy zawierajgce duzy odsetek kompletnych transkryptow, odstawaty pod wzgledem
kompletnosci. Istotne jest rowniez wskazanie na to, ze poréwnywane bazy IncRNA znaczgco rdznity sie swojg
zawartoscia. Nawet najbardziej popularne katalogi zawieraty mniej niz 50% wspdinych gendéw IncRNA.
Wynika¢ to moze zardwno z istniejgcych brakow jak i stosunkowo wysokiej zawartosci danych fatszywie
pozytywnych. Przeprowadzona przez habilitantke analiza wskazuje na wielopoziomowos¢ probleméw
zwigzanych z identyfikacjg i adnotacjg IncRNA. Z jednej strony sg to problemy natury biologicznej, wynikajace
ze zmian w poziomach ekspresji i interakcji pomiedzy transkrypcjg i degradacja. Z drugiej, wptywajg na to
niedoskonatosci stosowanych metod przygotowywania bibliotek i sekwencjonowania oraz metod
wykorzystywanych do analizy danych sekwencyjnych. Warto tutaj wspomnieé, ze opracowywane przez
habilitantke metody przedstawione jako osiggniecie habilitacyjne istotnie przyczynity sie zaréwno do
podniesienia kompleksowosci jak kompletnosci adnotacji gendw IncRNA.

Podsumowujac te czes¢ oceny stwierdzam, ze przedstawiony cykl publikacji stanowigcych osiggniecie
habilitacyjne spetnia zaréwno warunki merytoryczne jak i formalne okreslone przez Ustawe o stopniach i
tytule naukowym. Przedstawione w publikacjach badania sg nie tylko ciekawe i nowatorskie, ale takze w

niezwykle istotny sposdb przyczyniajg sie do rozwoju dyscypliny.



Ocena pozostatej aktywnosci naukowej

Dr Barbara Uszczynska-Ratajczak, poza publikacjami wchodzgcymi w sktad osiggniecia, ma w dorobku 13
publikacji naukowych (zgodnie z zatgcznikiem nr 5), w tym 12 w czasopismach znajdujgcych sie w bazie
Journal Citation Reports. IF czasopism, w ktérych ukazaty sie publikacje wynosi od 0,946 do 11,501, a tgczna
warto$¢ wspotczynnika to 57,032. Udziat habilitantki w publikacjach przedstawionych jako dorobek naukowy
waha sie pomiedzy 10% a 50%. Prace dr Uszczynskiej-Ratajczak cytowane byty 287 razy, a wliczajac
publikacje zawarte w osiggnieciu habilitacyjnym 461 razy. Indeks Hirscha habilitantki wedtug bazy Web od
Science wynosi 9. Dr Uszczyniska-Ratajczak jest pierwszg autorkg w dwaoch publikacjach, a w przypadku pieciu
jej wktad jako drugiego autora okreslony jest jako identyczny z wktadem autora pierwszego. W zadnej

natomiast publikacji habilitantka nie jest ostatnim, wiodgcym autorem.

Tematyka publikacji jest bardzo zréznicowana co nie jest czyms wyjatkowym w przypadku osoby zajmujacej
sie bioinformatykg i wspodtpracujacej z wieloma grupami badawczymi. Szkoda jednak, ze habilitantka
ograniczyta swoj autoreferat do problematyki osiggniecia naukowego i nie przedstawita szerzej swoich
pozostatych zainteresowan naukowych, a szczegdlnie obecnie realizowanych badan. Z krétkich opiséw
udziatu dr Uszczynskiej-Ratajczak wywnioskowaé mozna, ze zaangazowana byta glownie w analizy réznego
rodzaju danych z wysokoprzepustowych technologii, w tym danych z mikromacierzy, spektroskopii mas oraz
sekwencjonowania transkryptomoéw. Dorobek publikacyjny habilitantki $wiadczy o umiejetnosci
nawigzywania wspotpracy, a takie o tym, ze jej umiejetnosci zwigzane z analiza danych sg doceniane i
chetnie witaczana jest przez innych badaczy do zaspotéw. Wspdtpraca natomiast nie ogranicza sie do
najblizszego otoczenia, wiele z publikacji, ktdrych wspétautorem jest dr Uszczyniska-Ratajczak powstato we

wspotpracy miedzynarodowej. Habilitantka jest takze bardzo aktywnym cztonkiem konsorcjum GENCODE.

Habilitantka wykazata sie dobrg aktywnoscig konferencyjng. Aktywnie uczestniczyta w 11 konferencjach z
czego w pieciu przypadkach prezentowata swoje wyniki w formie wystgpienia ustnego. W pozostatych

przypadkach byty to plakaty.

Dr Uszczynska-Ratajczak wykazata sie takze umiejetnoscig zdobywania finansowania na swoje badania. Bytfa
kierownikiem finansowanego przez NCN w ramach programu POLONEZ projektu Principles of mitochondrial
protein compartmentalization in vertebrates, a od wrzesnia 2019 roku jest kierownikiem projektu Po ciemnej
stronie genomu: Identyfikacja dtugich niekodujgcych RNA w genomie Danio rerio. Niestety wykaz publikacji
nie wskazuje na to, aby efektem realizowanych projektéw bylty publikacje naukowe. O ile w przypadku
obecnie realizowanego projektu moze to by¢ uzasadnione ciggle jeszcze krétkim okresem jego realizacji, o
tyle w przypadku wczesniejszego projektu mozna by spodziewac sie przynajmniej jednej oryginalnej pracy

badawczej z wiodaca rolg habilitantki. Jednakze poza pracg przegladowa opublikowang w Journal of Cell



Science, trudno wskazac¢ publikacje tematycznie powigzang z projektem, ktérym kierowata.

Jednym z istotnych elementéw oceny badacza jest jego rozpoznawalnos¢ w $Swiecie naukowym. O tym, ze
habilitantka data sie rozpoznac jako kompetentny naukowiec Swiadczy powotanie jej do grona ekspertéw
przez Narodowe Centrum Badan i Rozwoju oraz Komisje Europejskg w ramach programu SME Instrument.
Wspdtpracujgc z tymi instytucjami, habilitantka ocenita w sumie okoto 60 projektéw badawczych. Narodowe
Centrum Badan i Rozwoju powotato takze dr Uszczyriska-Ratajczak do petnienia funkcji przewodniczacej

panelu.

O ile aktywnos¢ zwigzana z oceng projektow badawczych jest catkowicie zadowalajaca, o tyle niepokoi fakt,
ze habilitantka zostata jedynie dwukrotnie poproszona o recenzje artykutu naukowego, a takze jedynie dwa
razy zaproszona zostata do wygtoszenia wyktadu. Temat, ktérym sie zajmuje z pewnoscig nie jest niszowy co
mogtoby usprawiedliwiac¢ te sytuacje. By¢ moze powigzane jest to z tym, ze dr Uszczynska-Ratajczak nie
wystepuje w publikacjach jako wiodacy, pierwszy lub ostatni autor, a to wtasnie wsrdd tych najczesciej

poszukiwani sg recenzenci artykutéw.

Podsumowujgc te cze$¢ oceny moge stwierdzi¢, ze dorobek naukowy habilitantki spetnia wymagania
stawiane osobom wnoszgcym o nadanie stopnia doktora habilitowanego. Liczba publikacji oraz wskazniki
naukometryczne sg na typowym dla tego etapu rozwoju naukowego poziomie. Moje spostrzezenia
dotyczace braku publikacji, w ktérych habilitantka petnitaby role lidera oraz znikomej liczby recenzowanych
artykutéw nie umniejszajg w istotny sposdéb mojej pozytywnej oceny dorobku naukowego dr Uszczynskiej-

Ratajczak.

Ocena dorobku dydaktycznego, organizacyjnego i popularyzatorskiego

Ocena dorobku habilitantki w zakresie dydaktyki, organizacji i popularyzacji nauki jest nieco ktopotliwa.
Jedynym doswiadczeniem dydaktycznym dr Uszczynskiej-Ratajczak jest opieka naukowa nad jednym
studentem oraz czterema doktorantami. W tym ostatnim przypadku w charakterze opiekuna lub promotora
pomocniczego. Mozna przypuszczaé, ze brak doswiadczenia dydaktycznego wynika z charakteru i miejsc
zatrudnienia habilitantki. W przypadku wiekszosci stazy podoktorskich mozliwosci nabycia doswiadczenia
dydaktycznego w zasadzie nie istnieje. Obecne natomiast miejsce pracy jest jednostka typowo badawczg,

nieprowadzgcg dziatalnosci o charakterze edukacyjnym.

Dorobku w zakresie dziatan organizacyjnych oraz popularyzatorskich dr Uszczynska-Ratajczak nie wymienita.
Nalezatoby oczekiwa¢ wykazania sie cho¢ minimalng dziatalnosciag w tych obszarach. Pozostaje miec

nadzieje, ze brak tych informacji wynika, przynajmniej po czesci, z niedopatrzenia.

Podsumowujac ten punkt recenzji, stwierdzam, ze o ile skromny dorobek dydaktyczny habilitantki moze by¢



usprawiedliwiony, o tyle catkowity brak dorobku organizacyjnego i popularyzatorskiego nieco trudno

uzasadnic.

Whiosek koncowy

Po szczegotowej analizie osiggniecia naukowego oraz catoksztattu dziatalnosci naukowej, dydaktycznej i
popularyzatorskiej doktor Barbary Uszczynskiej-Ratajczak stwierdzam, Ze osiggniecia habilitantki, pomimo
braku dziatalnosci w sferze organizacyjne i popularyzatorskiej, odpowiadajg wymaganiom, jakie zgodnie
Ustawgq o Stopniach Naukowych i Tytule Naukowym powinien spetnia¢ kandydat ubiegajqcy sie o stopien
doktora habilitowanego. Dlatego zwracam sie do Rady naukowej Instytutu Chemii Bioorganicznej Polskiej
Akademii Nauk 2z wnioskiem o nadanie dr Barbarze Uszczynskiej-Ratajczak stopnia doktora

habilitowanego w dziedzinie nauk scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.
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