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Ocena osiggnigci naukowego, osiggnieé naukowo-badawczych i aktywnosci naukowej oraz
dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego
doktor Barbary Uszczyriskiej-Ratajczak
pt. ,Genomiczna charakterystyka dlugich niekodujacych RNA w genomach czlowieka i
myszy”
W zwigzku z postgpowaniem w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie
nauk scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.

Ocena formalna

Jako osiggnigcie naukowe zostat zgtoszony cykl trzech powigzanych tematycznie publikacji
sktadajacych sig na dokonanie naukowe pt. ,Genomiczna charakterystyka dfugich
niekodujgcych RNA w genomach czlowieka i myszy”. Materiaty, otrzymane w jezyku polskim
| angielskim, zawierajg: 1) autoreferat; 2) informacjg o przebiegu kariery, dorobku naukowym,
dydaktycznym, wdrozeniowym i popularyzatorskim:; 3) wykaz opublikowanych prac i kopie
najwazniejszych  publikacji opisujacych osiggniecia naukowe oraz o$wiadczenia
wspotautoréw wyrazajacych zgode na wykorzystanie wieloautorskich prac w postepowaniu o
nadanie dr Barbarze Uszczynskiej-Ratajczak stopnia doktora habilitowanego.

Przedstawione materialy w petni spetniajg wymogi formalne okreslone w Ustawie z dnia 20
lipca 2018 r ,Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce”. Wiodacy wspétautor publikacii
jednoznacznie okreéla istotny udziat dr Uszczyniskiej-Ratajczak w koncepcji prac. W dwéch
pracach eksperymentalnych zgtoszonych jako osiggnigcie naukowe, dr Uszczynska-
Ratajczak jest wspoét-pierwszym autorem. Ponadto, jest ona pierwszym autorem pracy
przegladowej. Zgtoszone do osiggnigcia prace zostaty opublikowane w miedzynarodowych
pismach o bardzo wysokiej renomie i poziomie oddziatywania: Nature Communications,
Nature Genetics, i Nature Reviews — Genetics.

Ocena kariery zawodowej

Kariera naukowa dr Uszczyriskiej-Ratajczak przebiegata kolejno w wielu réznych
instytucjach, takich jak: Politechnika Wroctawska, Uniwersytet Adama Mickiewicza w
Poznaniu, Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, Politechnika Warszawska. Dr Uszczynska-



Ratajczak spedzita tez kilka lat (2013-16) w Centre for Genomic Regulation, CRG, w
Barcelonie, w jednym z najlepszych w Europie o$rodkéw w dziedzinie genomiki, a nastepnie
pracowata w Centrum Nowych Technologii Uniwersytetu Warszawskiego i w
Migdzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej i Komoérkowej w Warszawie. Jej bogata
historia dziatalnosci w réznych instytucjach $wiadczy o dynamicznym, Zaangazowanym
podej$ciu do pracy naukowej i dobrze wrézy na dalsze etapy rozwoju jej kariery naukowe;j.

Dr Uszczynska-Ratajczak ukoriczyta dwa kierunki studiow magisterskich: Biotechnologie na
Politechnice Wroctawskiej, Wydziat Chemiczny (2008), za prace pt. ,siRNA-mediated gene
silencing of integrin beta3 expression inhibits metastatic potential of A459 cells”, kierowang
przez dr Anne Nasulewicz-Goldeman, oraz Bioinformatyke na Uniwersytecie Adama
Mickiewicza w Poznaniu, Wydziat Biologii (2011), za prace pt. ,Wirtualne laboratorium
genomiczne” pod kierunkiem prof. Marka Figlerowicza. Nastegpnie Dr Uszczyrska-Ratajczak
ukonczyta doktorat z zakresu biochemii w Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN, (2013), z
rozprawg pt. ,Optymalizacja $ciezek analizy danych niestandardowych uzyskanych przy
uzyciu mikromacierzy DNA” pod kierunkiem prof. Piotra Koztowskiego. Dodatkowo, uzyskata
Dyplom Wydziatu Elektroniki i Technik Informacyjnych Politechniki Warszawskiej (2019) za
-Projektowanie systemow informatycznych z bazami danych”.

W wyniku pracy w tylu réznorodnych instytucjach w Polsce i za granicg, dr Uszczynska-
Ratajczak zdobyta bardzo ciekawe do$wiadczenie naukowe doskonale przygotowujace jg do
dalszej samodzielnej pracy. Tematyka jej kolejnych etapdw pracy nie jest bezposrednig
kontynuacjg jednego tematu; jest raczej zblizona do wspdlnego, krystalizujacego sig w miare
uptywu czasu zainteresowania szeroko pojeta analizg transkryptéw RNA, przygotowujacego
kandydatke do utworzenia samodzielnego zespotu. Szczegolnie istotne jest jej
doswiadczenie zdobyte w Centre for Genomic Regulation, CRG, w Barcelonie, w jednym z
wiodacych osrodkéw badar genomicznych w Europie. Ten staz postdoktorski zaowocowat
kikoma bardzo waznymi publikacjami, trzy z ktorych stanowig osiggniecie naukowe
przedstawione w niniejszej rozprawie habilitacyjnej.

Dr Uszczynska-Ratajczak jest wspotautorem 16 prac badawczych i przegladowych, z czego
12 prac opublikowata juz po uzyskaniu stopnia doktora. S3 to w wiekszosci prace
opublikowane w bardzo dobrych, renomowanych pismach naukowych o znaczacym impact
factor (w szczegdlnosci. Nature Comm, Nature Genet Nature Rev Genet). Ich tematyka
dotyczy analizy informatycznej ekspresji RNA, koncentrujac sie na analizie ekspresji gendw
niekodujgcych - obecnie ilo$¢ INcRNA w ludzkim genomie jest szacowana na ok. 15-18 tys. i
ta liczba bedzie prawdopodobnie wzrasta¢ w miare dotaczania wynikéw nowych, ciggle
postepujacych badan.

Dr Uszczynska-Ratajczak uzyskata niezalezne finansowanie swoich badan (granty OPUS 13
i POLONEZ 3), jak réwniez byta wykonawca dwoch grantéw ENCODE. Poza tym uzyskata
stypendia naukowe - dla wybitnego naukowca, z Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa
Wyzszego (2018-21), Nagrode Dyrektora Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN oraz
Stypendium dla doktorantéw. Dorobek popularyzatorski oraz informacja o wspbétpracy
migdzynarodowej dr Uszczynskiej-Ratajczak obejmuje udziat w szeregu konferencjach
naukowych, w formie wyglaszania prezentacji, udziatu w dyskusjach czy prezentagji
plakatow. Wigkszoé¢ z tych konferencji (10) to znaczace konferencje migdzynarodowe (m.in.
w Heidelbergu, Barcelonie, Bernie, Londynie czy Hixton), Dr Uszczyriska-Rtajczak
prezentowata tez plakaty na konferencjach krajowych - we Wroctawiu i Poznaniu.

Bardzo istotnym dorobkiem dr Uszczynskiej-Ratajczak jest udziat w pracach GENCODE
Gene Annotation Project, finansowanym przez National Institutes of Health, USA. Z udziatu
we wszystkich tych aktywnosciach widaé¢ wyraznie, ze dr Uszczyriska-Ratajczak byta bardzo
czynna w ksztattowaniu swojej dziatalnosci naukowej i nawiazywaniu cennych wspotprac
naukowych.



Dr Uszczynska-Ratajczak byta/jest tez odpowiedzialna za opieke naukowa nad doktorantami
w charakterze opiekuna naukowego lub promotora pomocniczego (w sumie 4 doktorantow),
potwierdzajac w ten sposob swojg niezaleznosé w petnieniu funkcji mentora naukowego.
Podsumowujac, kariera zawodowa dr Barbary Uszczynskiej-Ratajczak obejmuje szerokie
doswiadczenie zebrane w réznych oérodkach w Polsce i za granicg i dowodzi bardzo
wysokiego poziomu przygotowania do pracy naukowej. Ogélnie oceniam bardzo wysoko
jej osiagniecia na tym etapie rozwoju kariery naukowej.

Ocena osiggniecia naukowego stanowigceqo cykl publikacii

Niniejszg rozprawe habilitacyjng stanowi cykl prac pt. ,Genomiczna charakterystyka dtugich
niekodujacych RNA w genomach cztowieka i myszy”, sktadajacy si¢ z trzech prac (2 prace
doswiadczalne i jedna przegladowa) opublikowanych w renomowanych czasopismach
migdzynarodowych. We wszystkich trzech pracach dr Uszczyriska-Ratajczak jest albo
pierwszym autorem (praca przeglagdowa w Nature Reviews Genetics) lub wspot-pierwszym
autorem (prace doswiadczalne w Nature Communications i Nature Genetics), potwierdzajac,
ze jej wkiad w te prace byt wiodacy. Réwniez autoreferat stanowi bardzo dobrze
przygotowane kompendium wiedzy na omawiany temat.

Osobiscie chce podkreslié, ze o wiele wyzej cenie sobie osiagniecie naukowo-
badawcze przedstawione w postaci trzech prac o tak wysokim poziomie naukowym
niz osiagniegcia, na ktére sklada sig wiele pozycji drobnych, mniej istotnych publikaciji
— chcialabym, zeby stalo si¢ to coraz czestszym przypadkiem wsréd ocenianych
wnioskéw o habilitacje.

Pierwsza z omawianych prac: J. Lagarde*, B. Uszczynska-Ratajczak*, et al, Extension of
human IncRNA transcripts by RACE coupled with long read high-throughput sequencing
(RACE-Seq) Nat Commun, 2016, 17(7), 12339, opublikowana jest w bardzo wysoko
notowanym czasopiSmie (Impact Factor 12,45) i koncentruje sie na analizie diugich
niekodujgcych RNA w genomach cziowieka i myszy, budujac mapy genowe tych
transkryptow. W ramach swoich badan dr Uszczynska-Ratajczak opracowata udoskonalone
ukierunkowane, wysokoprzepustowe metody analizy oparte na sekwencjonowaniu trzeciej
generacji za pomocg diugich odczytow. Jest to istotny wkiad, pozwalajacy na wysokg
doktadnos¢ analizy, przy zminimalizowanym wymaganiu rekonstrukcji transkryptow.
Dziatania te doprowadzity tez do podniesienia jakosci katalogu ENCODE, poprzez poprawe
opisu modeli transkryptéw juz zapisanych w katalogu, a takze przez identyfikacje kolejnych
transkryptow. Poprawa opisu transkryptow dotyczy réwniez dokfadniejszego opisu rejonéw
promotorowych, analizy struktury transkryptéw i doktadniejszej analizy ich mozliwosci
kodowania biatek.

Praca pozwolita tez na gtebsze poréwnanie metod RACE i CAGE, prowadzac do ciekawych
wnioskow. Wydtuzenie sekwencji genéw potwierdzonych metoda CAGE przy uzyciu RACE
jest raczej rzadkie - wigkszo$¢ z nich ma juz do$¢ dobrze okreslone miejsce inicjagji
transkrypcji poprzez selekcjg RNA zawierajgcych strukture 5'-cap. Tym niem niej, RACE-seq
pozwolifo na identyfikacje wielu nieznanych poprzednio elementéw, w tym 615 nowych
miejsc startu transkrypcji. Wyniki wykazuja, ze dane zawarte w katalogu GENCODE v7 sg
ciagle niekompletne i nie wystarczajg do okreélenia pozycji korcow transkryptéw. To
stwierdzenie nie jest zaskakujace, skoro przecietny ludzki transkrypt ma ok. 2,5 tys nt, a
srednia diugos¢ odczytu platformy 454 to tylko 600 nt. Poniewaz nowsze platformy (PacBio
czy Oxford Nanopore) pozwalaja na znacznie diuzsze odczyty (do 50-200 tys nt), uzycie tych
platform zostato przyjete w nastepnym etapie badan. Ponadto, czutosé wykrycia transkryptu
przy uzyciu RACE-seq jest stosunkowo niska. W tej sytuacji metoda CSL (Capture Long
Sequencing) jest bardziej odpowiednia do badania genomiki INcRNA.



Kolejna publikacja: J. Lagarde*, B. Uszczynska-Ratajczak*, et al., High-throughput
annotation of full-length long noncoding RNAs with capture long-read sequencing, Nat
Genet, 49(12),1731-1740, 2017, jest poswiecona analizie IncRNA przy uzyciu CLS,
pozwalajgcej na nowe spojrzenie na genomowg i transkryptomiczng charakterystyke
IncRNA. Metoda ta zostata opracowana w celu rozwigzania niektorych ograniczern RACE-
seq, a ponadto pozwala ona nie tylko na wzbogacenie wybranych sekwencji RNA, ale
jednoczesnie na odczyt diugich sekwencji (PacBio). W ten sposob przebadane zostaty rejony
genomu w ktérych podejrzewano istnienie nowych loci IncRNA. Analizg objete zostaty
niekodujgce regiony w ludzkim (ponad 9 tys regionéw, ~15,5 megazasad) i mysim (ponad
6.6 tys regionow, ponad 8 megazasad) genomie, co odpowiada odpowiednio 41% i 36%
wszystkich lincRNA w GENCODE. Badania objely réwniez regiony zawierajgce UCE (ultra
conserved elements), enhancers, oraz przewidywane nowe IncRNA. Biblioteki do
sekwencjonowania byly wzbogacone w wybrane regiony przez amplifikacje z puli cDNA.
Ponadto, w wyniku projektu CLS, ulepszona zostata ocena i systematyczna analiza
porownawcza katalogéw IncRNA.

Zastosowanie CLS pozwolito na ogromne zwiekszenie iloci zidentyfikowanych transkryptow
(ok. 75% z nich to nowe struktury genéw INcRNA); m.in. znaleziono nowe transkrypty w
przestrzeni migdzygenowej. Wyniki te jasno wykazaty, ze CLS pozwala na nieporéwnywalnie
gtebsza analize genomu, ale jednoczesénie podkreslity obecnos¢ istotnych luk w rozumieniu
struktury genomu, otwierajgcych przestrzen do dalszych udoskonalen systemu. Jednakze
imponujaca poprawa skutecznosci i doktadnosci analizy CLS pozwala z duzym optymizmem
oczekiwac dalszych postepéw w tym zakresie, a i juz na obecnym etapie najnowsze wersje
GENCODE stanowig bardzo wazny krok w kierunku petnego opisu i charakterystyki IncRNA.
Opracowana metoda minimalizuje udziat bezposredniej weryfikacji katalogu przez kuratoréw,
poniewaz jako$¢ komputerowej obrébki danych dla GENCODE+ jest juz bardzo wysoka.
Wysokoprzepustowe bioinformatyczne analizy zastosowano na wszystkich etapach analizy
danych, od mapowania odczytéw, przez tworzenie modeli transkryptéw i ocene jakosci.
Ponadto, analiza objeta ocene kompletnosci 5’ i 3’ kohcow transkryptéw przy pomocy
FANTOM CAGE, DHS, i ustalenia TTS przez identyfikacje sekwencji polyA i sygnatéw
poliadenylacji. Jest to bardzo istotny nowy element opracowanej analizy — pozwalajgcy na
analiz¢ alternatywnych miejsc definiujgcych korice transkryptu. W wielu przypadkach
istnienie tego typu informacji staje sie niezwykle cenne dla poprawnej analizy wynikow i
ustalenia wiaéciwego kierunku dalszych badan.

Zastosowanie metod CPAT (Coding Potential Assessment Tool) i PhyloCSF nie wykazato
istotnego potencjatu kodowania biatka, jednak nie wykluczylo tez istnienia niekanonicznych
ramek odczytu, wykrywanych w niektérych IncRNA. Ponadto, sekwencje promotorowe
IncRNA sg czgsto zachowane w ewolugj, sugerujgc funkcje regulatorowe tych RNA w
procesie transkrypcji. Struktury promotoréw IncRNA i mRNA sg podobne pod wzgledem
modyfikacji histonéw w tych rejonach, ale promotory IncRNA wykazujg podwyzszony poziom
wigzania represyjnych znacznikéw chromatyny. Wyraznie lepszy opis IncRNA badanych w
projekcie CLS pozwolito na weryfikacje obrazu tych transkryptow jako grupy: ustalono, ze
INcRNA sg znacznie diuzsze niz poczatkowo sadzono (mediana ponad 1 tys nt) i zawierajg
po kilka egzonéw ($rednio ponad 4).

Podsumowujac, obie przedstawione prace eksperymentalne stanowia bardzo istotny
wkiad w proces ciaglego polepszania opisu transkryptéw IncRNA, stanowiac bardzo
wazne osiagnigcie naukowe w dziedzinie genomowej i transkryptomicznej analizy
RNA.

Praca: B. Uszczynska-Ratajczak, J. Lagarde, et al., Towards a complete map of the
human long non-coding RNA transcriptome, Nat Rev Genet, 19(9), 535-548, 2018,
podsumowuje poprzednio opisane usprawnienia w analizie informatycznej ekspresji IncRNA.



Opisane sg rézne podejscia eksperymentalne/informatyczne zastosowane w poprzednich
dwoch pracach, stuzace do poprawy katalogéw IncRNA i doktadnosci opisu transkryptéw w
poszczegolnych loci. Opisane sg tez nowsze modyfikacje procedury, np. wzbogacanie
bibliotek przez firme Roche, pozwalajace na wzbogacenie do 100 megazasad sekwencji.
Omoéwione s3 tez ograniczenia metody CLS, wraz z sugerowanymi mozliwo$ciami dalszych
usprawnien w przysztych wdrozeniach — np. wzbogacanie transkryptow posiadajgcych 5'-cap
czy zastosowanie znacznie lepszych nowych technologii sekwencjonowania trzeciej
generacji, umozliwiajacych zupetnie nowe rozwiazania niedostepne na etapie realizowania
projektu CLS. Ponadto, ciagle ulepszane sg platformy stosowane przez firmy do
sekwencjonowania o wyzszej przepustowosci i obnizonym koszcie dla uzytkownika. Istotng
kwestig jest tez oméwienie stopnia kompletnosci aktualnych katalogéw IncRNA. Wraz z
postgpem analizy okazuje si¢, ze odkrywane sg tysigce nowych loci IncRNA i znane
poprzednio egzony taczone sg w pojedyncze, diuzsze transkrypty. Istnieja sugestie, ze
splicing transkryptéw IncRNA moze przebiegaé troche inaczej niz dla transkryptéw
kodujgcych biatka i obejmowac znacznie wyzszy poziom alternatywnego splicingu w obrébce
niekodujgcych RNA — by¢ moze chodzi o roznice w zaleznosci alternatywnego splicingu od
transkrypcji? Sa to bardzo ciekawe kwestie, wyraznie dowodzace, ze w zakresie analizy
transkryptomiki IncRNA pozostaje ciggle jeszcze wiele do zrobienia.

Praca wprowadza szereg nowych poje¢ pozwalajacych na bardziej precyzyjne oszacowanie
jakosci dostgpnych katalogéw IncRNA, takich jak kompletnogé transkryptéw (utamek
transkryptow o petnej dtugosci), kompleksowosé (liczba skatalogowanych genéw), czy
poziom wyczerpania locus (liczba transkryptéw w danym locus), i poréwnuje szereg
istniejacych katalogow IncRNA. Co ciekawe, nie zauwazono korelacji migdzy kompletnoscia i
kompleksowoscia: katalogi o duzej liczbie genéw (np. NONCODE czy MiTranscriptome: ok.
62-45 tys gendw) posiadajg zaledwie ok. 9-4,5% kompletnych transkryptéw. Katalogi
BIGTranscriptome czy GENCODE+ majg najwyzsza liczbe kompletnych transkryptow (27-
24%) uzyskaty z kolei niski poziom kompleksowosci (ok. 12-13,5%). Metoda CLS, jak
réwniez najnowsze ulepszenia technologii sekwencjonowania trzeciej generacji dajg szanse
katalogowi GENCODE na znaczng poprawe kompletnosci INcRNA w niedalekiej przysztosci.
Wynikiem, ktory zrobit na mnie najwigksze wrazenie jest stwierdzenie, ze nawet dwa
najpopularniejsze katalogi, GENCODE i RefSeq, zawierajg mniej niz 50% wspdlnych gendw
IncRNA. W sumie oznacza to, ze bardzo wiele jest jeszcze do zrobienia w celu uzyskania
petnej informac;ji o transkryptach IncRNA.

Podsumowujac, przedstawione publikacje dobitnie dowodza, ze dr B. Uszczynska-Ratajczak
prowadzi istotng dziatalno$¢ naukowsg o duzym znaczeniu dla szerokiej grupy badaczy
zajmujacych sie IncRNA. Ponadto, prace te majg tez duze znaczenie w szerszym sensie —
wypracowujac nowe rozwigzania pozwalajace na petniejszy opis i charakterystyke innych
grup transkryptéw. Prace te powstaty w przeciggu zaledwie trzech lat (2016-18), a obejmujg
wiele zasadniczych zmian usprawniajgcych opis analizy IncRNA. Dotychczasowy szybki
rozwoj dziedziny informatycznej analizy transkryptéw pozwala przypuszczac, ze w niedtugim
czasie opisane metody ulegng dalszym ulepszeniom; jako biolog doswiadczalny moge
potwierdzi¢, e takie ulepszone opisy transkryptomu stanowig ogromng pomoc w planowaniu
I interpretacji doswiadczen biologicznych. Niewatpliwie, dalsze prace w tym kierunku
pozwalajg mysle¢ z optymizmem o przysziosci. Poprawa mozliwosci technicznych analizy
IncRNA pozwoli na sprawniejsze i tafsze badanie ekspresji tych bardzo ciekawych i
waznych dla funkcjonowania komoérki transkryptéw.

W sumie stwierdzam, Zze przedstawione osiagnigcie naukowe, opublikowane w
renomowanych czasopismach, stanowi bardzo istotny wkiad w nasze podejscie do
genomicznej analizy transkryptomu IncRNA. Prace dotycza bardzo waznego wycinka
analizy RNA, charakteryzujacego sie wielka dynamika prowadzonych badan.
Przedstawiony materiat doskonale dowodzi, ze dr Uszczynska-Ratajczak jest bardzo
dobrze przygotowana do prowadzenia dalszej samodzielnej pracy.



Ocena dziatalnosci dydaktycznej i organizacyjnej

Dr B. Uszczyniska-Ratajczak prowadzi aktywng dziatalno$¢ w zakresie opieki nad mtodymi
kadrami naukowymi. Obecnie pefni funkcje promotora pomocniczego wobec doktorantki
pracujacej pod jej bezposrednia opieka, poprzednio byla opiekunem trzech innych
doktorantéw. Uczestniczyta w wielu zjazdach krajowych i zagranicznych, nawigzata i nadal
podtrzymuje bardzo wazng wspotprace naukowa z cztonkami zespotu z CRG w Barcelonie.
Dziatalnos¢ ta $wiadczy o jej rozpoznaniu w $rodowisku naukowym i uznaniu dia jej
warsztatu pracy.

Podsumowanie i wniosek koncowy

Na podstawie oceny przedstawionej dokumentaciji szczegéinego osiggniecia naukowego (w
znaczeniu artykutu 16.2 ustawy), osiggnie¢ naukowo-badawczych, dorobku dydaktycznego
jak rowniez poziomu wspoipracy migdzynarodowej, stanowigcych wspéinie podstawe
postgpowania o nadanie stopnia naukowego doktora habilitowanego, bardzo wysoko
oceniam dorobek naukowy, dydaktyczny i organizacyjny dr Barbary Uszczynskiej-
Ratajczak. Cykl publikacji dotyczacy genomicznej charakterystyki dtugich niekodujacych
RNA w genomach czlowieka i myszy stanowi nowatorski i bardzo wazny wkiad do
opracowywania metod analizy transkryptomu. Wysoko oceniam réwniez skutecznosé
ubiegania sig¢ kandydatki o fundusze na badania. Catoksztatt dorobku oraz przedstawione
osiggniecie dr Barbary Uszczynskiej-Ratajczak stanowia znaczacy wktad w rozwéj nauki, w
petni odpowiadajacy kryteriom stawianym przy ubieganiu sie o stopien doktora
habilitowanego, zgodnie z wymaganiami Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r ,Prawo o szkolnictwie
wyzszym i nauce”. W zwigzku z tym, wnioskuje¢ do Rady Naukowej Instytutu Chemii
Bioorganicznej PAN o nadanie dr Barbarze Uszczynskiej-Ratajczak stopnia doktora
habilitowanego. Jestem przekonana, ze rozpatrywane osiggnigcie zastuguje na
wyroznienie, gdyz obejmuje wybitne prace o bardzo wysokim poziomie naukowym i
duzym znaczeniu dla rozwoju dziedziny, opublikowane w miedzynarodowych
czasopismach o bardzo wysokiej renomie i poziomie oddzialywania.

Z wyrazami szacunku,

/ Magda Konarska



