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RECENZJA
osiggniecia habilitacyjnego oraz aktywnosci naukowej Pani dr Barbary Uszczynskiej-Ratajczak
w zwigzku z postepowaniem o nadanie stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk $cistych
i przyrodniczych, w dyscyplinie nauk biologicznych

Podstawa prawna i ocena formalna

Ponizsza recenzja zostata przygotowana w oparciu o nastepujgca dokumentacje: dane
kontaktowe, kopie dokumentu potwierdzajacego nadanie stopnia doktora, autoreferat w jezyku
polskim i angielskim, wykaz opublikowanych prac naukowych lub twérczych prac zawodowych oraz
informacje o wspotpracy naukowej, odbytych stazach, dziatalnosci dydaktycznej i popularyzujgcej
nauke, o$wiadczenia wspodtautorow okreslajgcych indywidualny wktad w powstanie publikacji
wchodzacych w sktad osiggniecia naukowego, kopie publikacji wchodzace w skfad osiggniecia
naukowego oraz potwierdzenie odbycia stazu podoktorskiego w CRG w Barcelonie.
Przedstawiona dokumentacja (takze w wersji elektronicznej) jest kompletna i spetnia wymogi
formalne, co umozliwito przygotowanie oceny i zajecie stanowiska w postepowaniu o nadanie stopnia
doktora habilitowanego Pani dr Barbarze Uszczynskiej-Ratajczak.

Sylwetka Habilitantki

Doktor Barbara Uszczyniska-Ratajczak jest absolwentkg Wydziatu Chemicznego Politechniki
Wroctawskiej oraz Wydziatu Biologii Uniwersytetu Adama Mickiewicza w Poznaniu. Pierwsza z dwéch
prac magisterskich pt. “si-RNA mediated gene silencing of integrin B3 expression inhibits metastatic
potential of A459 cells” zostata obroniona w 2008 roku na kierunku Biotechnologia Wydziatu
Chemicznego, natomiast druga pt. “Wirtualne laboratorium genomiczne” w 2011 roku na kierunku
Bioinformatyka Wydziatu Biologii. Swoje zainteresowania z obszaru problematyki dotyczacej metod
wysokoprzepustowych Habilitantka rozwijata w Instytucie Chemii Bioorganicznej Polskiej Akademii
Nauk, w ktérym otrzymata stopiern doktora. Podstawg jego nadania byta rozprawa doktorska pt.
,Optymalizacja $ciezek analizy danych niestandardowych uzyskiwanych przy uzyciu mikromacierzy
DNA”. W latach 2013-2016 dr Uszczyniska-Ratajczak odbyta staz podoktorski w Centre for Genomic
Regulation z siedzibg w Barcelonie (Hiszpania), po czym byta zatrudniona na stanowisku adiunkta w
Centrum Nowych Technologii Uniwersytetu Warszawskiego (2017-2019). Od 2019 roku do chwili
obecnej dr Uszczyriska-Ratajczak kontynuuje kariere naukowg jako starszy badacz w
Miedzynarodowym Instytucie Biologii Molekularneji Komérkowej w Warszawie.

Ocena osiggniecia habilitacyjnego

Przedstawione do oceny osiggniecie naukowe pt. ,Genomiczna charakterystyka dtugich
niekodujacych RNA w genomach cztowieka i myszy” sktada sie z trzech wspdtautorskich prac - dwie z
nich obejmujg oryginalne wyniki badan (H1 i 2), natomiast jedna jest praca przeglagdowa (H3).



H1. Julien Lagarde*, Barbara Uszczynska-Ratajczak*, Javier Santoyo-Lopez, Jose Manuel Gonzalez,
Electra Tapanari, Jonathan M. Mudge, Charlie Steward, Laurens Wilming, Andrea Tanzer, Cédric
Howald, Jacqueline Chrast, Alicia Vela-Boza, Antonio Rueda, Francisco J. Lopez-Domingo, Joaquin
Dopazo, Alexandre Reymond, Roderic Guigd & Jennifer Harrow, Extension of human IncRNA transcripts
by RACE coupled with long read high-throughput sequencing (RACE-Seq) Nat Commun. 17(7), 12339,
2016. IF (2016): 12,454, punkty MNiSW: 45, liczba cytowan: 27

H2. Julien Lagarde*, Barbara Uszczynska-Ratajczak*, Silvia Carbonell, Silvia Perez-Lluch, Amaya Abad,
Carrie Davis, Thomas Gingeras, Adam Frankish, Jennifer Harrow, Roderic Guigd, Rory Johnson High-
throughput annotation of full-length long noncoding RNAs with capture long-read sequencing, Nat
Genet, 49(12),1731-1740, 2017. IF (2017): 27,125, punkty MNiSW: 50, liczba cytowan: 64

H3. Barbara Uszczynska-Ratajczak, Julien Lagarde, Adam Frankish, Roderic Guigé and Rory Johnson,
Towards a complete map of the human long non-coding RNA transcriptome, Nat Rev Genet, 19(9),
535-548, 2018. IF (2018): 43,704, punkty MNiSW: 50, liczba cytowan: 83

Prace zostaty opublikowane w latach 2016-2018 w czasopismach znajdujacych sie w bazie
Journal Citation Reports (JCR). Sumaryczny wspdtczynnik oddziatywania (IF) dla tych trzech prac jest
réwny 83,283, liczba punktéw zgodnie z wykazem czasopism naukowych wraz z liczbg punktow
przyznanych za publikacje naukowe w tych czasopismach MNISW wynosi 145, a liczba cytowan wg
Web of Science to 174. Natomiast tgczny indeks Hisch’a jest rowny 9 (wtgczajgc prace spoza osiggniecia
habilitacyjnego). Wszystkie wartosci wskaznikéw podano zgodnie z rokiem opublikowania prac bez
uwzglednienia nowej punktacji. Nalezy podkresli¢, ze wskazniki bibliometryczne kazdej publikacji sg
bardzo wysokie. Habilitantka dwukrotnie jest jednym z dwéch autoréw wiodacych, natomiast w pracy
przegladowej jej nazwisko znajduje sie na pierwszej pozycji. Z oswiadczen dr Uszczynskiej-Ratajczak
wynika, ze jej wktad w badania oraz proces publikacyjny waha sie¢ w zakresie 30-50%. Z obowigzku
recenzenta, musze zwrdci¢ uwage na opis wykonanych przez dr Uszczyriska-Ratajczak dziatarh na
etapie powstawania i publikacji pracy H1, ktdry jest niezwykle lapidarny. Dopiero lektura dokumentéw
przedfozonych przez wspotautoréw, a takze deklaracja réwnego udziatu zawarta w samej publikacji,
uzupetnia ten pierwotnie nieco niekompletny obraz. Kandydatka uczestniczyta w planowaniu czesci
eksperymentalnej i bioinformatycznej wykonywanych projektéw, przygotowaniu narzedzi
niezbednych do analizy jak i w samej analizie danych oraz brata aktywny udziat w procesie powstawania
manuskryptéw. Uwzgledniajgc powyzsze fakty, udziat dr Uszczyriskiej-Ratajczak w publikacjach
stanowigcych osiggniecie habilitacyjne oceniam jako znaczacy. Na szczegdlng uwage zastuguje ich
wartoé¢ naukowa, gdyz byly publikowane na famach prestizowych czasopismach, takich jak Nature
Communications, Nature Genetics czy Nature Reviews Genetics, znanych z bardzo restrykcyjnego
procesu recenzji. Pewien niedosyt moze powodowa¢ jedynie liczba prac eksperymentalnych
stanowiacych osiggniecie habilitacyjne, co bez watpienia wzmocnitoby moja i tak wysokg ocene.

Tematyka osiggniecia habilitacyjnego wpisuje sie w nurt niezwykle istotnego lecz mato
poznanego zagadnienia, jakim jest biologiczna funkcja dtugich niekodujacych RNA (IncRNA). Wykazano,
7e przynajmniej cze$¢ z catej populacji dotychczas poznanych IncRNA ma znaczenie funkcjonalne i jest
zaangazowana w przebieg istotnych proceséw komoérkowych, a takie patogeneze. Napotykane
podczas opisywania IncRNA trudnosci wynikaja z niskiego poziomu zachowania ewolucyjnego ich
sekwencji oraz braku elementéw uwazanych za strukturalne dla tych czasteczek. Okoliczno$¢ ta
uniemozliwia sprawne powigzanie budowy IncRNA z petniong przezen funkcjg u spokrewnionych jak i
odrebnych filogenetycznie organizméw. Podstawa rozwigzania tego ztozonego problemu biologii
INcRNA jest sprawny proces identyfikacji tych czasteczek zaleiny od zastosowanej metody
sekwencjonowania oraz dalszych etapéw analizy bioinformatycznej pozyskanych odczytéw.



Odpowiednio dobrana metodologia przektada sie bowiem na dwa niezwykle waine aspekty -
reprezentatywnos$¢ tworzonego katalogu IncRNA oraz jakos¢ zdeponowanych w nim modeli.

Dlatego gtownym celem naukowym Habilitantki byto otrzymanie map genowych IncRNA wysokiej
jakosci dla myszy i cztowieka. Zatozony cel dr Uszczyriska-Ratajczak osiggneta w wyniku realizacji
nastepujacych zadan:

1. opracowania ukierunkowanych, wysokoprzepustowych metod opartych na technice
sekwencjonowania trzeciej generacji za pomocg dfugich odczytéw oraz uproszczeniu i
zautomatyzowaniu procesu konstruowania wysokiej jakosci katalogu IncRNA, przy zachowaniu
parametru doktadnosci;

2. poprawe jakosci istniejacych modeli transkryptow oraz uzupetnienie katalogu referencyjnego
GENCODE o brakujace IncRNA myszy i cztowieka;

3. weryfikacje genomowych cech IncRNA z uzyciem ulepszonych katalogéw;

4. ocene isystematyczng analize porownawczg dostepnych katalogdw IncRNA.

H1. Habilitantka opracowata metode identyfikacji i katalogowania IncRNA - RACE-seq, ktéra byta
pierwszg udang probg zastosowania celowanego sekwencjonowania RNA do analizy IncRNA. Polegata
ona na pofgczeniu techniki RACE z sekwencjonowaniem metodg odczytéw o $redniej dtugosci (RACE-
seq). Zaproponowane podejscie metodyczne, w ktérym postuzono sie ta czutg metoda
sekwencjonowania pozwolito na usprawnienie procesu opisu IncRNA, identyfikacje nowych
transkryptéw, wydtuzenie jednego lub obu koricéw modeli IncRNA oraz granic loci IncRNA w badanych
tkankach ludzkich. Zmapowano takze wczes$niej nieopisane elementy IncRNA oraz miejsca startu
transkrypcji (TSS), z ktérych cze$¢ zostata pozytywnie zweryfikowana przez dane CAGE. Tym samym,
otrzymane wyniki potwierdzity, ze IncRNA cztowieka zebrane w katalogu GENCODE v7 bytly
niekompletne zaréwno pod wzgledem jakosciowym jak i ilosciowym. Dane transkryptomiczne
uzupetnity wiedze dotyczaca IncRNA i staty sie podstawa do sformutowania przez Habilitantke
krytycznych wnioskdw dotyczacych ograniczen stosowanej przez nig metody RACE-seq. Jest to m.in.
niekompletno$é pozyskiwanych sekwencji, niska $rednia dtugosé odczytu transkryptow oraz
niedoreprezentowanie tych, ktére ulegaty ekspresji na niskim poziomie. Dr Uszczyriska-Ratajczak
zarekomendowata uzycie innych metod do petniejszej charakterystyki transkryptow IncRNA i
kodujacych je genéw.

H2. Pokonanie ograniczen zwigzanych ze skalowalnoscig metody RACE-seq wymagato od Habilitantki
zastosowania techniki CLS — (RNA Capture Long Sequencing), polegajacej na potaczeniu procesu
wzbogacania wybranych regionow z sekwencjonowaniem metodg dtugich odczytéw PacBio. W oparciu
o sondy komplementarne do wybranych, niekodujacych regionéw genomowych myszy i cztowieka,
Habilitantka wytonita unikalne transkrypty IncRNA oraz IncRNA petnej dtugosci w badanych
strukturach/tkankach/liniach komdérkowych obu gatunkdw, ktére nie byty dotad opisane w literaturze
fachowej. To pionierskie podejScie pozwolito na ulepszenie istniejgcych modeli IncRNA, co
potwierdzono w trakcie poréwnania transkryptéw otrzymanych ta metoda ze zrekonstruowanymi z
danych lllumnia HiSeq. Uzupetniono rowniez wiedze dotyczaca sekwencji lincRNA oraz poprawiono
jakoé¢ modeli tych czasteczek. Co niemniej istotne, wyrywkowa manualna walidacja wynikéw
otrzymanych przez Habilitantke, wykonana przez zespdt konsorcjum GENCODE, wykazata wysoka
jako$é opublikowanych danych. W koricowym etapie utworzono testowy katalog GENCODE+, powstaty
z pofaczenia zestawdw IncRNA z GENCODE v20 i CLS dla myszy i cztowieka. W ramach automatyzacji
procesu analizy odczytéw, opracowano wysokoprzepustowe narzedzie do katalogowania gendw, na
podstawie szeregu istotnych dla utworzenia takiego katalogu parametréw bioinformatycznych,



stosujac jednoczesnie strategie ,kontrolowanego taczenia”. Metoda ta umozliwita uzyskanie wiekszej
liczby transkryptow w pordwnaniu ze standardowymi metodami fgczenia odczytdw. Otrzymanie
wysokiej jakosci katalogu IncRNA pozwolito na weryfikacje pogladéw dotyczacych budowy tych
czasteczek. Wyniki dr Uszczyniskiej-Ratajczak dokumentujg okoto dwukrotnie wigkszg dtugos$¢ IncRNA
oraz liczbe budujacych je eksondéw w poréwnaniu z opisywanymi w literaturze, a takze niewielki
potencjat kodowania biatka w obrebie zanalizowanej populacji transkryptoéw. Jednoczeénie wykazano,
ze eksony IncRNA s3 zachowywane w toku ewolucji na niskim poziomie, inaczej niz obszary w obrebie
TSS. Analiza poréwnawcza promotoréw gendw IncRNA i kodujgcych biatka, obejmujgca potencjalne
interakcje z czynnikami regulatorowymi oraz zmiany epigenetyczne w ich sekwencji, pozwolita na
wskazanie uniwersalnych (obecno$¢ histonéw H3K4me3 i H3K9ac) jak i unikalnych dla IncRNA cech
dotyczacych architektury tych obszaréw (wigzanie biatka CTCF, obecnos¢ histonéw H3K9me3 i
H3K27me3). To bardzo wazne informacje uzupetniajgce dotychczasowg wiedze nt. IncRNA. W
podsumowaniu tej publikacji dr Uszczyniska-Ratajczak wskazata mozliwo$¢ ewentualnych modyfikacji
znoszacych ograniczenia metody CLS pod katem niekompletnosci koficow transkryptu.

H3. Praca przegladowa Habilitantki zostata zamieszczona w czasopi$mie Genetics o bardzo wysokich
wskaznikach bibliometrycznych. Poruszane w niej zagadnienia dotyczg faktéw/probleméw zwigzanych
z tworzeniem katalogu IncRNA, oceng jego jakosci, wifasciwymi sposobami wykorzystania
zdeponowanych w nim danych oraz wskazaniem standardéw ilosciowych umozliwiajgcych oceneg i
poréwnanie katalogéw IncRNA. Omoéwiono takie problem rozwoju technik gfebokiego
sekwencjonowania w kontekscie wptywu na proces poprawnego opisania i definiowania
transkryptomu IncRNA badanego organizmu. W oparciu o przyjete parametry, Habilitantka wykonata
test jakosci wybranych katalogéw IncRNA (NONCODE, MiTranscriptome, FANTOM CAT, RefSeq,
GENCODE, BIGTranscriptome i GENCODE+). Miato to na celu oszacowanie poziomu kompletnosci,
kompleksowosci jak i stopnia wyczerpania locus dla IncRNA. Postugujac sie autorskim
oprogramowaniem buildLoci definiujgcym granice gendw, dr Uczyriska-Ratajczak wykazata brak
korelacji miedzy kompleksowoscig a kompletnoscia analizowanego katalogu. Katalogi o wysokim
stopniu kompleksowosci, tj. wysokiej liczbie gendw, charakteryzowat niski odsetek kompletnych
modeli, podczas gdy te o wysokim odsetku takich modeli okazywaty sie by¢ najmniej kompleksowe.
Jednoczeénie podjeta w pracy przegladowej analiza wskazuje, ze katalog GENCODE (po zastosowaniu
nowych metod sekwencjonowania trzeciej generacji) moze sta¢ si¢ kluczowym narzedziem w
badaniach IncRNA. Wynik ten potwierdza takze trafnos¢ zastosowania techniki CLS do analizy IncRNA
oraz wskazuje na jako$¢ otrzymanych przez dr Uszczyriska-Ratajczak danych. Ponadto, w pracy
omoéwiono problemy techniczne wptywajace na proces pozyskania, identyfikacji i opisu IcnRNA, ktére
determinuja jako$¢ tworzonego katalogu. Habilitantka zwraca uwage, ze badanie organizmow
wielokomdrkowych nastrecza szereg trudnosci ze wzgledu na nie w pefni zdeterminowany wzorzec
ekspresji gendw, upatrujac usprawnienie procesu identyfikacji transkryptow w metodzie
sekwencjonowania pojedynczej komorki. Omawiana praca przegladowa znalazta uznanie w
$rodowisku naukowym zajmujgcym sie poruszang w niej problematyka, na co bezposrednio wskazuje
wysoki wspdtczynnik jej cytowan.

Podsumowujac, przedtozone do oceny osiggniecie habilitacyjne to dwie eksperymentalne
prace naukowe i jedna przegladowa powigzane tematycznie i podejmujace problem genomicznej
charakterystyki dtugich niekodujacych RNA myszy i cztowieka. Habilitantka skupita swoja uwage na
rozwinieciu oryginalnej metodyki badawczej pozwalajacej na usprawnienie procesu identyfikacji i
opisywania IncRNA. Zastosowata efektywne metody sekwencjonowania wysokoprzepustowego



powigzane z analizg in silico otrzymanych odczytéw, co znalazto swoje odzwierciedlenie w ulepszeniu
istniejacych modeli transkryptow, wytonieniu nowych IncRNA oraz ich locus, a takze weryfikacje
genomicznych cech IncRNA. Otrzymane wyniki zostaty opublikowane w prestizowych czasopismach
specjalistycznych i spotkaty sig z zainteresowaniem Swiata nauki, o czym $wiadczy faczna, wysoka liczba
cytowan. W mojej ocenie Habilitantka wniosta istotny wkfad w rozwdj wiedzy dotyczacej przedmiotu
badan. Ponadto, prezentowane przez dr Uszczyriskg-Ratajczak podejscie badawcze sprawia, ze jest
specjalistkg konsekwentnie i twdrczo rozwijajacg swoj warsztat badawczy. Jestem przekonany, ze w
najblizszej przysztosci, w oparciu o zdobyte doswiadczenia, aspekt rozwoju kolejnych metod
identyfikacji IncRNA, w ktérym porusza sie z takim powodzeniem, zostanie zréwnowazony przez
oryginalng tematyke badawczg zespotu, ktéremu bedzie przewodzi¢ Habilitantka.

Ocena aktywnos$ci naukowej

Poza artykutami stanowigcymi osiggniecie habilitacyjne w sktad dorobku naukowego dr
Uszczynriskiej-Ratajczak wchodzi 13 prac, w tym jedna bez wspétczynnika IF w roku jej wydania.
Wszystkie prace sg wspodtautorskie i zostaty opublikowane w latach 2012-2019. Habilitantka
dwukrotnie byta pierwszym autorem, czterokrotnie jednym z dwoéch autoréw wiodgcych oraz
czterokrotnie jej nazwisko znalazto sie na drugiej pozycji. Udziat procentowy wahajgcy sie miedzy 10 a
50% wskazuje na zrdznicowany stopiern zaangazowania dr Uszczyrskiej-Ratajczak w proces
publikacyjny. Tematyka prac dotyczyta szeregu istotowych probleméw biologii molekularnej w réznych
uktadach modelowych zespolonych wspdlnym mianownikiem, jakim sg analizy wysokoprzepustowe.
Pomijajac dotychczasowe zainteresowania, Habilitantka pracowata réwniez nad: identyfikacja nowych
wariantéw eksonowych genéw zaangazowanych w encefalopatie, wptywem dysfunkcji mitochondriéw
na proces ontogenezy, diagnostyka ostrej biataczki szpikowej, analizg transkryptomu zwierzgcego
modelu choroby Alzheimera i wytonieniem homologéw wtgczonych w ten proces u cztowieka,
wykrywaniem i identyfikacjg bakteryjnych i wirusowych patogendéw kukurydzy, opracowaniem metody
badania zmiennosci liczby kopii wybranych segmentéw DNA, badaniem roli integryn B3 w procesie
przerzutowania komérek czerniaka myszy. W trakcie tych badan Habilitantka byta konsekwentnie
angazowana w roli bioinformatyka oraz eksperymentatora i odpowiadata za przeprowadzenie analiz
oraz opisywanie danych pozyskanych metodami wysokoprzepustowymi. Brata aktywny udziat w
pisaniu manuskryptow, analizie wynikow eksperymentéw z uzyciem spektroskopii mas, przygotowaniu
i testowaniu mikromacierzy, w tym otrzymanych metodg ,click”, planowaniu eksperymentéw
wyciszenia gendw integryn B3, klasyfikacji prébek za pomocg algorytmu Expectation Maximization czy
opracowaniu schematu postepowania prowadzgcego do wytaniania najefektywniejszej metody
normalizacji dla danych pozyskanych w eksperymentach z uzyciem mikromacierzy. W pracy
przeglagdowej analizowata mechanizmy odpowiedzialne za regulacje procesu translacji w odpowiedzi
na stres mitochondrialny.

Sumaryczna warto$¢ wspotczynnika IF dla publikacji, ktére nie stanowig osiggnigcia
habilitacyjnego wynosi 57,032, natomiast liczba cytowarn wedtug bazy Web of Science to 287. Nalezy
podkresli¢, ze oba wskazniki bibliometryczne oraz sama liczba prac wchodzgcych w sktad pozostatego
dorobku naukowego zastugujg na uwage na tym etapie rozwoju naukowego Habilitantki.

Dr Uszczyriska-Ratajczak realizowata z powodzeniem istotng aktywnos¢ naukowg poza
macierzystg jednostkg badawcza, co jest wymogiem ustawowym w ubieganiu si¢ o stopien dr.
habilitowanego. Warunek ten zostat przez Kandydatke spetniony dobitnie. Habilitantka obronita
doktorat w Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu. Wyniki prac H1 i 2 stanowigce
osiagniecie habilitacyjne zostaty uzyskane w trakcie stazu podoktorskiego w CRG w Barcelonie, za$ w



pracy przeglagdowej H3 dr Uszczyriska-Ratajczak wykazuje afiliacje Centrum Nowych Technologii
Uniwersytetu Warszawskiego. Podobne jak wyzej, wymienione afiliacje s3 wykazywane w
publikacjach, ktére nie wchodzity w sktad osiggniecia habilitacyjnego. Fakty te dokumentujg bardzo
wysoka mobilnos$¢ Habilitantki i jej zdolno$¢ do pracy w réznych zespotach badawczych.

Wyniki badan, w ktérych uczestniczyta dr Uszczynska-Ratajczak byty przedstawiane na 12.
miedzynarodowych i krajowych konferencjach naukowych. Pieciokrotnie byty to doniesienia w formie
prezentacji, w tym wykonanych podczas warsztatéw dotyczacych problematyki zwigzanej z IncRNA,
sze$ciokrotnie w formie plakatow i jednokrotnie podczas udziatu w dyskusji naukowej. Od 2013 roku
Habilitantka jest takze cztonkiem sieci GENCODE Gene Annotation Project, ktéry jest organem
finansujacym projekty badawcze.

Podczas stazu podoktorskiego Habilitantka byta wykonawcg projektu GENCODE dotyczgcego
identyfikacji INcRNA cztowieka i myszy (faza Il projektu). Jej umiejetnosci, wiedza oraz zdolno$¢ do
pracy w miedzynarodowym zespole naukowym zostaty przyjete z uznaniem i skutkowaty zaproszeniem
do wspdtpracy takze w Il fazie realizacji projektu. Na szczegdlng uwage zastuguje aktywnos¢ w procesie
zdobywania $rodkdéw pozauczelnianych na prowadzone przez siebie badania. Habilitantka byta
kierownikiem dwuletniego projektu badawczego POLONEZ 3 pt. ,Principles of mitochondrial protein
compartmentalization in vertebrates”, a obecnie kieruje trzyletnim grantem otrzymanym w konkursie
OPUS16 pt. ,,Po ciemnej stronie genomu: Identyfikacja dtugich, niekodujgcych RNA w genomie Danio
rerio”.

Dziatalno$é dr Uszczyriskiej-Ratajczak na rzecz Srodowiska naukowego dotyczyta ponadto
procesu ksztatcenia kadry naukowej oraz pacy w roli eksperta. Habilitantka jest promotorem przewodu
doktorskiego, petnita opieke naukowa nad trdjkg doktorantéw, w tym dwdch podczas stazu
podoktorskiego odbywanego w CGR w Barcelonie. Ponadto, dr Uszczyriska-Ratajczak jest ekspertem
ds. projektéw wdrozeniowych w Narodowym Centrum Badar i Rozwoju (NCBiR) oraz SMEI Komisji
Europejskiej, przewodniczy pracom w panelu zajmujacym sie¢ projektami wdrozeniowymi NCBIR, a
takze wykonata dwie recenzje manuskryptéw dla redakcji czasopism Communications Biology i
Frontiers in Genetics.

Osiggniecia na polu badawczym dr Uszczyniskiej-Ratajczak byty zauwazane i doceniane przez
gremia naukowe. Habilitantka otrzymata wsparcie finansowe dla doktorantéw w ramach programu
,Wsparcie stypendialne dla doktorantéw na kierunkach uznanych za strategiczne z punktu widzenia
rozwoju Wielkopolski”, nagrode dyrektora Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN za najlepszg prace
eksperymentalng oraz prestizowe stypendium naukowe dla wybitnego miodego naukowca
ufundowane przez MNiSW w latach 2018-2021.

Catoksztatt dziatalnoéci naukowej Habilitantki oceniam pozytywnie. Dr Uszczyriska-Ratajczak
wykazuje wysoka aktywnos$¢ w ramach wspétpracy naukowej i dyskontuje jej wyniki w formie
publikacji, efektywnie pozyskuje fundusze na prowadzone przez siebie projekty badawcze oraz bierze
udziat w ksztatceniu nowych kard naukowych.

Podsumowujac, uwazam ze dr Barbara Uszczyﬁska-Ratajczak posiada w dorobku osiagniecie
habilitacyjne, stanowiagce znaczny wktad w rozwadj dyscypliny oraz wykazuje sie istotng aktywnoscia
naukowa realizowana w wigcej niz jednej uczelni/instytucji naukowej. W zwigzku z tym stwierdzam,
ze Habilitantka spetnia wymagania stawiane osobom ubiegajacym sie o nadanie stopnia doktora
habilitowanego, okreslone w art. 219 ustawy z dnia 20 lipca 2018 roku Prawo o szkolnictwie wyzszym
i nauce (Dz. U, 22018, poz. 1668 ze zm.) i popieram wniosek o nadanie Kandydatce stopnia doktora
habilitowanego w dziedzinie nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.



