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Osiggnigcia naukowego pt. ,,Struktura i molekularne mechanizmy wybranych enzymow szlakéw
metabolicznych aminokwaséw biatkowych” '
oraz
aktywnosci naukowej, dorobku dydaktycznego, popularyzatorskiego i wspolpracy miedzynarodowej
doktora Mitosza Jacka Ruszkowskiego

Dr Mitosz Jacek Ruszkowski w 2009 roku ukonczyl studia na Wydziale Chemii Uniwersytetu im.
Adama Mickiewicza w Poznaniu. Stopien doktora nauk chemicznych w zakresie biochemii uzyskat w 2014
wykonujac w Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu pod kierunkiem dr hab. Michal
Sikorskiego prace zatytulowang ,,Badania strukturalne i biochemiczne bialek zaangazowanych w regulacje
hormonalng u roslin”. Bezposrednio po obronie pracy doktorskiej rozpoczat 4-letni staz post-doktorski w
Synchrotron Radiation Research Section, Macromolecular Crystallography Laboratory, National Cancer
Institute, Argonne, w Stanach Zjednoczonych. Po powrocie z USA, w roku 2019, zostat zatrudniony na
stanowisku adiunkta w Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN, w Poznaniu, gdzie pracuje do dzisiaj.

Ocene osiggnie¢ Kandydata przygotowalam w oparciu o dokumentacj¢ dostarczong w formie
elektronicznej, ktéra w mojej opinii spetnia wymogi formalne okreslone w ustawie z dnia 14 marca 2013 o
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. z 2017, poz.
1789) i w rozporzadzeniu Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z 19 stycznia 2018 r. w sprawie
szczegOlowego trybu i warunkow przeprowadzania czynnosci w przewodzie doktorskim, postgpowaniu
habilitacyjnym oraz w postepowaniu o nadanie tytutu profesora ( Dz.U. Z 2018 r. poz. 261).

1. OCENA OSIAGNIECIA NAUKOWEGO.

Osiggnieciem naukowym wskazanym przez dr Milosza Jacka Ruszkowskiego jest dziesig¢ spdjnych
tematycznie publikacji poswigconych strukturze na poziomie atomowym wybranych enzymdéw roslinnych
szlakoéw metabolicznych aminokwaséw biatkowych i molekularnym mechanizmom ich oddzialywania z
matymi, biologicznymi partnerami. Pan Doktor jest jedynym autorem jednej sposrdéd tych publikacji;
pozostale sg wspélautorskie. W 6 wspotautorskich publikacjach dr Ruszkowski jest pierwszym i
korespondencyjnym autorem. Wklad Pana Doktora w powstanie o$miu sposréd 10 publikacji osiggnigcia
jest kluczowy — od opracowania koncepcji badawczych, koordynacje pracy i wykonanie czgsci (w
przypadku pracy jedno autorskiej catosci) eksperymentéw, po interpretacj¢ wynikéw oraz przygotowanie
manuskryptow do druku. W dwdch pozostatych, chronologicznie najstarszych, jego wkiad ogranicza si¢ do
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wykonania czgsci eksperymentéw i ich interpretacji. Wszystkie prace opublikowano w czasopismach
naukowych z tzw. listy filadelfijskiej, o wysokich wspdiczynnikach oddzialywania, zamykajgcych si¢ (poza
jedng publikacjg) w granicach wartoéci 4 — 4,5. Sumaryczny IF prac osiggniecia habilitacyjnego wynosi
40,809 (IFS 46,738), a ich cytowania wg bazy Web of Science 66, co jest dobrym wskaznikiem, zwazajac,
ze wszystkie prace opublikowano w ostatnim piecioleciu.

Cykl prac stanowigcy podstawe osiggniecia dr Mitosza Ruszkowskiego jest merytorycznie spdjny. Jego
celem byto okreslenie, na poziomie atomowym, przestrzennej struktury roslinnych enzymoéw kluczowych w
szlakach metabolicznych proliny, histydyny i seryny oraz wyjasnienie ich oddziatywania z czasteczkami
specyficznych dla nich substratow, produktow, koenzymow oraz regulatordw, w konteks$cie molekularnej
regulacji aktywnosci enzymatycznej. Z uwagi na analizowane obiekty, cykl publikacji mozna podzieli¢ na
trzy grupy.

Pierwsza, obejmujaca trzy prace opublikowane niemal roOwnoczesnie (Frontiers in Plant Sci, 2015)
wyjasnia strukture i posttranslacyjng regulacje na poziomie molekularnym roslinnej reduktazy 8'-pirolino-
5-karboksylanowej (P5C), ostatniego enzymu w ornitynowym i glutaminianowym szlaku syntezy proliny.
Rozpoczyna ja publikacja (Frontiers in Plant Sci, 2015, 6, 567) poswigcona szerokiej analizie
filogenetycznej i wyznaczeniu podobienstwa strukturalnego roslinnych P5C z ortologami pochodzacymi z
innych grup organizméw. Prezentowane tu analizy dowiodly duzej homologii bialek roslinnych oraz ich
wysokiego pokrewienstwa z enzymami Metazoa. Przede wszystkim jednak pozwolity zdefiniowaé
zakonserwowane fragmenty sekwencji aminokwasowej determinujace oligomeryczng (dimer vs dekamer),
aktywng forme enzymu. Dekameryczng strukture roslinnych PSC ostatecznie potwierdzono w kolejnej
publikacji tej grupy (Frontiers in Plant Sci, 2015, 6, 565), w oparciu o niskorozdzielczg (3,4 A) analizg
krystalicznej struktury enzymu pochodzacego z ryzu. Nalezy doda¢é, ze byl to pierwszy opublikowany
strukturalny model roslinnej PSC. Analizy funkcjonalne bialka enzymatycznego wskazaly, ze koenzymem
wykorzystywanym in vivo przez P5C ryzu sa jedynie czasteczki NADPH, a aktywnos¢ enzymu jest
modulowana zaréwno stosunkiem zredukowanej do utlenionej formy nukleotydu jak i stezeniem jonéw. Na
tej podstawie autorzy postulowali, ze w warunkach naturalnych zmiany endogennego stosunku
NADPH/NADP i stezenie jondw odpowiadajg za szybka, posttranslacyjng regulacje aktywnosci P5C
umozliwiajgc akumulacje proliny w komarkach i adaptacje rosliny do streséw abiotycznych, szczeg6lnie do
stresu osmotycznego. Trzecia praca dotyczgca roslinnych P5C z dominujgcym wkladem koncepcyjnym 1
wykonawczym dr Ruszkowskiego (Frontiers in Plant Sci, 2015, 6, 869) ostatecznie wyjasnita sugerowane
wezesniej molekularne mechanizmy regulacji aktywnosci tych enzyméw. Byto to mozliwe dzieki uzyskaniu
struktur krystalicznych dekameru biatka enzymu z Medicago truncatula bez liganda i w kompleksie z
produktami reakcji (NAD®, NADP" lub proling), rozpraszajagcymi promieniowanie rentgenowskie do
znacznie wyzszych rozdzielczosci niz krysztaly enzymu uzyskane z ryzu. Analizy tych struktur
krystalicznych z zastosowaniem danych dyfrakcyjnych przy rozdzielczosci 1,7, 1,85,1,951 2,1 A pozwolity
na szczegdlowy opis struktury nie tylko biatka enzymatycznego ale takze miejsc i sposobu wigzania
koenzymu, innych niskoczasteczkowych ligandéw oraz produktow reakcji. W efekcie tych analiz dr
Ruszkowski ostatecznie wyjasnit strukturalng podstawg wysokiego powinowactwa enzymu do NADPH
wskazujac na oddzialywanie wysoce konserwatywnej w roslinnych P5C petli L3 z reszta fosforanowsa
przylaczong do O2-rybozy czasteczki NADP(H). Preferencje MtP5C wobec zredukowanej formy fosforanu
dinukleotydu Pan Doktor potwierdzil w testach kinetycznych ujawniajgcych 12-krotnie nizszg wartos¢ Kys
dla NADPH niz NADH. Rownie istotnym odkryciem prezentowanym w tej publikacji bylo pokazanie, ze
wigzanie anionéw chlorkowych w centrum katalitycznym P5C ma miejsce w pozycji grupy karboksylowej
L-proliny, co wyjasnilo strukturalne podstawy hamujacego efektu wysokiego, niefizjologicznego stezenia
anionu na aktywno$¢ reduktazy, obserwowanego wczesniej w probach in vifro. Analizy strukturalne nie



ujawnily innego miejsca wigzania anionéw chlorkowych i nie pozwolily na wyjasnienie molekularnej
podstawy stymulacyjnego dziatania niskiego, fizjologicznego stezenia Cl- na aktywnos¢ enzymu i syntezg
proliny.

Druga grupa publikacji osiagniecia obejmuje cztery prace poswigcone badaniom struktury przestrzennej
i oddzialywania trzech roslinnych biatek enzymatycznych szlaku syntezy histydyny pochodzacych z
Medicago truncatula. 7 uwagi na znaczenie aminokwasu w regulacji aktywnosci enzymatycznych szeregu
metaloprotein (koordynacja cynku, niklu oraz innych metali w centrach katalitycznych) i funkcje w
szlakach transdukcji sygnatéw inicjowanych przez receptory o charakterze kinaz histydynowych, rowniez w
przypadku tych badan jasny i wazny jest aspekt fizjologiczny. Réwnie wazny jest ich potencjat aplikacyjny.
Jak wiadomo bowiem, histydyna nie jest syntetyzowana w organizmach ludzi, w zwigzku z czym roslinne
enzymy szlaku jej syntezy sg doskonalym, molekularnym celem dziatania specyficznych herbicydow, tym
bardziej, ze s3 kodowane przez pojedyncze geny. Pierwsza praca tej grupy (Biochem J, 2018) poswigcona
jest transferazie fosforybozylo-ATP (ATP-PRT). Enzym katalizuje pierwsza reakcje szlaku syntezy
histydyny i z uwagi na allosteryczne hamowanie koficowym produktem szlaku, jest kluczowy w regulacji
jego wydajnosci. Do szczeg6lowych analiz strukturalnych wykonanych metoda dyfrakcji anomalnej przy
pojedynczej ditugosci $wiatta dr Ruszkowski wykorzystal dwie znakowane selenometioning struktury
krystaliczne biatka MedtrATP-PRT1, prezentujagce homoheksameryczne enzymy w formie luznej (R-) 1
zwartej (T-), zwigzanej z histydyng badZz AMP. Najwazniejsze osiagnigcie tej pracy to wyjasnienie istoty
zmian konformacyjnych towarzyszacych przejsciu pomiedzy stanami R- i T- bialka enzymatycznego.
Kandydat udowodnil, ze obejmujg one ruch catych domen i wymagaja zmiany konformacji frans- w cis-
wiazania peptydowego pomiedzy Met271 i Gly272, w regionie tzw. zawiasu biatka. Pokazal réwniez, ze
zawias tworzg dwa fragmenty taficucha polipeptydowego wzmocnione C-koncowa a-helisa MedirATP-
PRT1, nieobecng u bakterii. Przy okazji dowiodt wiec zasadniczych réznic w konformacyjnej tranzycji
stanéw R- i T- bialek ATP-PRT u roslin i bakterii, co mozna wykorzysta¢ przy projektowaniu matych
czasteczek aktywujacych/hamujacych enzymy roslinne. Jest to kolejny potencjat aplikacyjny badan Pana
Doktora, pozwalajacy w sposob prosty regulowac endogenny poziom histydyny w roslinach, w aspekcie ich
zastosowania choéby w fitoremediacji. Drugie istotne osiggnigcie badan prezentowanych w omawianej
publikacji to pokazanie, ze AMP wigzany jest w centrum katalitycznym MedirATP-PRT]I, co jest zgodne z
kompetycyjnym (i synergistycznym z histydyna) modelem inhibicji aktywnosci enzymu przez nukleotyd.

Dwie kolejne publikacje tej grupy poswigcone sg analizie struktury fosfatazy fosforanu histydynolu
(HPP) oraz dehydrogenazy L-histydynolu (HDH, Sci Rep, 2017) z Medigaco truncatula, przedostatniego i
ostatniego enzymu szlaku syntezy histydyny. W pierwszej z nich (J Biol. Chem, 2016) dr Ruszkowski
zidentyfikowat i scharakteryzowat HPP u Medigaco truncatula. W analizach biochemicznych pokazal, ze
enzym hydrolizuje nieorganiczny fosforan z fosforanu L-histidinolu (HOLP) ale nie z fosforanu D-myo-
inozytolu, co bylo istotne zwazywszy na duze pokrewiefistwo roslinnych HPP z IPMazam.
Najwazniejszym osiggnieciem tej pracy opartym na analizie homodimerycznych struktur krystalicznych
enzymu i krysztatow w kompleksie z substratem, produktem posrednim badz koncowym, byto nie tylko
uszczegblowienie struktury MHPP ale takze wyjasnienie strukturalnych podstaw katalizy enzymatycznej i
wysokiej specyficznosci substratowej biatka. Pan Doktor udowodnil, ze za kataliz¢ enzymatyczng
odpowiada domena N-koricowa enzymu, zblizona strukturalnie do IMPaz. O wysokiej specyficznosci
substratowej wobec HOLP decyduje jednak domena C-koncowa o niewielkim podobienstwie do IMPaz.
Wskazat takze na istotng role konserwatywnej u rolin reszty Asp246 biatka MfHPP w wigzaniu HOLP.



Ciekawym odkryciem tej pracy byla réwniez identyfikacja polgczen podjednostek w homodimerach
MtHPP tworzonych pomigdzy resztami cysteiny i lizyny za posrednictwem grup metylenowych. Analiza
struktur krystalicznych zdeponowana w Protein Data Bank pozwolila dr Ruszkowskiemu wykazac
obecnos¢ takich potgczen w wielu innych, niespokrewnionych ze soba biatkach (Prot Sci, 2016). Kolejna
publikacja analizuje strukture ostatniego enzymu szlaku syntezy histydyny, bi-funkcjonalnej dehydrogenazy
L-histydynolu MrHDH (Sci Rep, 2017). Enzym, co wykazano w pracy, wykazuje duze podobienstwo
sekwencyjne zarowno do bialek HDH roslinnych jak i ortologéw bakteryjnych. Analiza struktur
krystalicznych enzymu w kompleksie z substratem, produktem badZz koenzymem wykonana przez dr
Ruszkowskiego pokazala duzg analogie ogdlnej struktury MfHDH do ortologéw bakteryjnych. Ujawnila
takze po raz pierwszy zmiany strukturalne inicjowane wigzaniem L-histidinolu umozliwiajgce wigzanie
NAD" i pokazata usytuowanie koenzymu pozwalajace na przekazanie anionu wodorkowego z histydynolu
na koenzym, co jest bardzo istotnym i nowym osiggni¢ciem.

Trzy ostatnie publikacje osiggnigcia habilitacyjnego dr Mariusza Ruszkowskiego dotyczg dwoch
enzymOw metabolizmu seryny. Dwie z nich analizujg struktur¢ przestrzenng hydroksymetylotransferazy
serynowej - SHMT (Frontiers in Plant Sci, 2017) i aminotransferazy fosfoserynowej (Biochem J,2018), w
kontekscie katalizy enzymatycznej, a trzecia sposdb wigzania chemioterapeutykow antyfolianowych przez
hydroksymetylotransferazg serynowg (Sci Rep, 2019).

Pierwszy = ze  scharakteryzowanych  enzyméw  (zalezna  od  fosforanu  pirydoksalu
hydroksymetylotransferaza serynowa) katalizuje odwracalne przeksztalcanie seryny w glicyne przenoszac
jednoczesnie dwuweglowe reszty metylenowe z seryny na THF 1 syntetyzujac 5,10-meTHF (nos$nik
fragmentéw jednoweglowych). W komorkach roslinnych obecnych jest kilka izoform enzymu o réznej
lokalizacji subkomoérkowej. Przeprowadzone przez Pana Doktora analizy filogenetyczne izoform
roé§linnych pokazaly, ze enzymy o tej samej lokalizacji subkomdrkowej pochodzace z réznych gatunkow
wykazujga wyzsze podobienstwo niz izoformy tego samego gatunku o réznej lokalizacji. Badania
strukturalne wykonane na nasgczonych selenomocznikiem krysztalach chloroplastowej izoformy
MiSHMT?3 dowiodly tetramerycznej struktury biatka. Ujawnily tez, ze wigzanie grupy prostetycznej PLP w
centrum katalitycznym zlokalizowanym w duzej domenie bialka enzymatycznego indukuje tylko lokalne
zmiany konformacyjne. Z kolei analiza struktur krystalicznych otrzymanych w wyniku nasgczenia
krysztatow MtSHMT3 seryna pod nieobecnos$¢ tetrahydrofolianu, pozwolila przesledzi¢ stany posrednie
reakcji niezaleznej od THF i wskaza¢ na istotng role Tyr144* w tej reakcji. Bardzo ciekawym i nowym
odkryciem tych analiz bylo wykazanie koordynacji ruchu reszt Tyr143* i Tyr 144* z etapem reakcji: w
stanach, w ktorych THF jest wymagany w miejscu aktywnym enzymu (kompleksy z zewnetrzng aldiming -
PLP-seryna 1 PLP-glicyna) reszta Tyr143* przyjmuje konformacj¢ umozliwiajgcg wigzanie kosubstratu,
podczas gdy w stanach kiedy nie jest wymagany (kompleksy z wewnetrzng aldiming PLP) tancuch boczny
Tyrl43* jest obrécony o 90* uniemozliwiajac wigzanie THF.

Drugi enzym szlaku metabolicznego seryny scharakteryzowany przez dr Ruszkowskiego,
aminotransferaza fosfoserynowa, katalizuje przemian¢ 3-fosfohydroksypirogronianu w fosfoseryng w
reakcji transaminacji z L-glutaming. Izolacja trzech struktur krystalicznych plastydowej izoformy z A.
thaliana (AfPSATI1) na réznych etapach katalizy umozliwila Panu Doktorowi zidentyfikowa¢ miejsce
wigzania grupy prostetycznej PLP tworzacej wewnetrzng aldiming z katalityczng lizyng duzej domeny,
opisa¢ strukture kompleksu holoenzymu z fosforanem pirydoksaminy po transferze grupy aminowej z
glutaminianu oraz stan posredni geminalnej diaminy, w ktorej kofaktor jest kowalentnie zwigzany z reszta



lizyny 265 i fosfoseryna. Pokazaly takze istotne znaczenie konformacji petli obejmujacej reszty 391-401
APSATI1 w stabilizacji geminalnej diaminy, wigzania 3-fosfohydroksypirograniu i uwalniania fosfoseryny.
Powyzsze analizy pozwolily dr Ruszkowskiemu wyjasnié strukturalne podstawy katalizy enzymatycznej i
wskaza¢ na istotng funkcje zmian konformacyjnych petli w regulacji aktywnosci katalitycznej PSATI.

Celem ostatniej pracy bylo okreslenie sposobu wigzania chemioterapeutykéw antyfolianowych przez
dwie izoformy (cytoplazmatyczng i mitochondrialng) hydroksymetylotransferazy serynowej pochodzacej z
Arabitopsis thaliana, w kontekécie poszukiwania nowych chemioterapeutykéw. Enzym wydaje sie by¢
obiecujacym celem takich badan, z uwagi na role w produkeji 5,10-meTHF, nosnika reszt dwuweglowych
wykorzystywanych przez enzymy waznych szlakow metabolicznych, szczegdlnie aktywnych w intensywnie
proliferujgcych komérkach (w tym nowotworowych), a takze duze podobienstwo do ortologow ludzkich,
czego dowiodla dokonana przez dr Ruszkowskiego charakterystyka kinetyczna izoform roslinnych.
Analiza krysztalow izoenzyméw SHMT w kompleksach z metotreksatem (MTX) i pemetreksedem (PTX),
ujawnila réznice w sposobie wigzania tych dwdch skutecznych chemioterapeutykéw antyfolianowych.
Pozwolita tez wyjasni¢ strukturalne podstawy efektywniejszego dzialania PTX na aktywnosci
enzymatyczne. Praca oprécz poznawczego, ma duzy potencjat aplikacyijny. '

Reasumujgc, wysoko oceniam osiagnigcie habilitacyjne dr Milosza Jacka Ruszkowskiego. Jest
oryginalne i odkrywcze, istotnie poszerza wiedze o strukturze i molekularnych mechanizmach katalizy
enzymatycznej wybranych enzyméw szlakow metabolicznych proliny, seryny i histydyny. Pozwala tez
oceni¢ Habilitanta jako samodzielnego badacza o jasno sprecyzowanej, wilasnej tematyce badawczej,
dysponujgcego bogatym warsztatem.

. OCENA POZOSTALYCH OSIAGNIEC NAUKOWO-BADAWCZYCH

W dorobku dr Ruszkowskiego, poza cyklem 10 publikacji stanowigcych osiagnigcie naukowe, jest 13
prac oryginalnych (w tym 10 opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora), 1 artykul przegladowy i
rozdziat w ksigzce. Wszystkie prace sg wspdlautorskie, a Kandydat jest pierwszym autorem w 4 i autorem
korespondencyjnym w 3 pracach. Prace oryginalne opublikowano w uznanych czasopismach naukowych
(Acta Crystallographica, D, Nucleic Acid Research, The FEBS Journal) ujetych w bazie Journal Citation
Reports o wysokich wspoétczynnikach oddzialywania. Eaczny IF tych prac liczony wg roku ukazania si¢
wynosi 129,9, lgczna liczba cytowan w bazie Web of Science - 148 (bez autocytowan 126), a indeks Hirsha
9.

Od poczatku swojej aktywnosci naukowej dr Ruszkowski skupiat si¢ na analizie struktury przestrzenne;j
na poziomie atomowym waznych metabolicznie bialek enzymatycznych pochodzacych z réznych grup
organizmow (rosliny - ; bakterie - ; czlowiek - ) oraz na ich molekularnych oddziatywaniach z substratami
i malymi czgsteczkami regulujgcymi. Tak wiec tematyka prac jest spdjna z tematykg osiggnigcia
habilitacyjnego, a najwazniejsze osiggniecia to - do czasu uzyskania stopnia doktora:

. Rozwigzanie przestrzennej struktury noduliny 13 z M. frangulata oraz wyjasnienie sposobu wigzania
MiN13 z cytokininami (Acta Cryst, 2013);

. Rozwigzanie struktury krystalicznej biatek cytokininowego szlaku transdukcji sygnatu MrHPt1 i MfHPt2
(Histidine-cointaing Phosphotransfer Protein) oraz opisanie kinetyki fosforylacji jednego z nich przez
rekombinowang domene CREI1 (Cytokinin Receptor 1) (FEBS J, 2013 i rozdzial w ksigzce, 2020 - po
doktoracie);

I po doktoracie:



. Wykazanie, ze roslinne biatka wigzgce cytokininy z klasy PR-10 (tzw. CSBP) wiaza takze gibereliny, a
spos6b wigzania obydwu klas hormonéw roslinnych jest wysoce konserwatywny (Acta Cryst, 2014);
Rozwigzanie przestrzennych struktur roslinnej amidohydrolazy N-karbamyloputrescyny (MtCPA, Front
Plant Sci, 2016), nieorganicznej pirofoafatazy (Mi(PPA1 i AtPPA1, Bioch J, 2019), izoenzyméw typu i II
syntazy S-adenozylometioniny (Int J Biol Mac, 2020) i mitochondrialne] izoformy dehydrogenazy
glutaminianowej (4tGDH1, Fron Plant Sci, 2020);

. Wyjasénienie struktury i molekularnych podstaw mechanizméw dzialania bakteryjnych enzyméw
metabolizmu podstawowego - kinaz polisosforanowych z rodziny PPK2 - odpowiadajgcych za regeneracje
ATP (GTP) z mono- i difosforanowych pochodnych (ACS Catalysis, 2018),

. Opisanie struktury N-koncowej domeny ludzkiej metylotransferazy RNA - METTL16 i kompleksu enzymu
z S-adenozylometioning oraz wyjasnienie strukturalnych podstaw reakcji metylacji katalizowanej przez
enzym (Sci Rep, 2018),

. Rozwigzanie struktury zwoju potréjnej helisy zwigzanego z onkogeneza RNA MALATI i opisanie jej
parametrow geometrycznych (Nuc Acid Res, 2020).

Wszystkie badania prowadzone przez dr Milosza Ruszkowskiego w szerokiej wspolpracy z osrodkami
krajowymi i zagranicznymi charakteryzuje duza nowoczesnos¢ i dociekliwo$é. Podobnie jak prace
osiggniecia habilitacyjnego, dostarczajg nowych informacji o strukturach na poziomie atomowym biatek
enzymatycznych réznych grup organizméw (w sumie 61 struktur krystalicznych zdeponowanych PDB), ich
oddzialywaniach z czasteczkami o aktywnosci biologicznej i molekularnych mechanizmach katalizy
enzymatycznej. Dlatego rowniez pozostaty dorobek Pana Doktora uwazam za znaczacy i wartosciowy.

Dziatalno$¢ naukowa Kandydata byla wielokrotnie doceniana przez gremia naukowcow (stypendium
dla mlodych badaczy srodowiska naukowego Poznania i wyréznienie pracy doktorskiej, 2014; stypendium
w Narodowym Instytucie Raka, USA; wyréznienie publikacji w Nucleic Acid Research, 2020, nominacja
do nagrody AgroBioTop 2020 Komitetu Biotechnologii PAN). Cz¢é¢ badan zrealizowano w ramach
projektéw badawczych finansowanych ze srodkéw NCN (Sonata), Narodowej Agencji Wymiany
Akademickiej (projekt ,,Welcome to Poland”) przez oraz srodkéw IChB PAN i Narodowej Rady Badan
Naukowych Wioch (projektem bilateralny).

Podsumowujac stwierdzam, ze dorobek naukowy dr Milosz Jacka Ruszkowskiego 1 aktywnos¢ w
pozyskiwaniu $rodkéw finansowych na badania spelniajg ustawowe wymagania stawiane kandydatom
ubiegajacym si¢ o stopie doktora habilitowanego.

. OCENA OSIAGNIEC DYDAKTYCZNYCH, ORGANIZACYINYCH ORAZ POPULARYZUJACYCH
NAUKE LUB SZTUKE

Aktywno$é dydaktyczna Dr Ruszkowskiego ogranicza si¢ do opieki nad trojkg studentéw, ktérzy
realizowali krétkie staze naukowe w instytucjach, w ktérych byl zatrudniony (Synchrotron Radiation
Research Section, Argonne, USA i IChB, PAN). Pan Doktor byl réwniez promotorem jednej pracy
magisterskiej, a aktualnie pelni funkcje opiekuna naukowego dwodch doktorantow w IChB, PAN w
Poznaniu. Dziatalno$é¢ organizacyjna to kierowanie trzema, wymienionymi wczesniej grantami. Do
dzialalno$ci organizacyjnej trzeba tez zaliczy¢ udzial w pracach dwoch komisji (ds. wprowadzania jezyka
angielskiego oraz sprzetowej) w IChB PAN. Dziatalno$¢ popularyzatorska dr Ruszkowskiego jest dosé
typowa dla miodych uczonych i obejmuje liczne prezentacje wynikow wilasnych ~ badan na



miedzynarodowych konferencjach naukowych (9 posteréw po doktoracie). Pan Doktor byt takze
recenzentem 11 publikacji naukowych.

. WSPOLPRACA Z INSTYTUCIJAMI LUB ORGANIZACJAMI DZIALAJACYMI W KRAJU I ZA
GRANICA

Wspbdlpraca dr Ruszkowskiego z osrodkami badawczymi jest imponujgca. Pan Doktor wymienia 12
instytucji zagranicznych (5 instytutow naukowych w USA, 2 w Niemczech, 2 uniwersytety wioskie i jeden
kanadyjski, norweski i chinski) oraz jeden osrodek krajowy (Solaris, Krakéw). Jest ona niewatpliwie
owocna o czym $wiadczg liczne wspotautorskie publikacje w renomowanych czasopismach. . :

STAZE ZAGRANICZNE

Kandydat odby? trzy staze naukowe — pierwszy juz w trakcie studiéw magisterskich w ramach projektu
Erasmus, na Wydziale Chemii Uniwersytetu Arystotelesa, w Salonikach, Grecja, i kolejny podczas
studiow doktoranckich w Argonne National Laboratory, Argonne, USA. W Synchrotron Radiation
Research Section w Argonne USA odbyl takze 4-letni staz post-doktorski w laboratorium prof. Zbigniew
Dautera. Uczestniczy} ponadto w trzech krotkich szkoleniach w USA. :

WNIOSEK KONCOWY

Podsumowujac, bardzo wysoko oceniam osiggni¢cie habilitacyjne Dr Milosza Jacka Ruszkowskiego i
uwazam, ze Jego oryginalne odkrycia znaczaco poszerzyly wiedze o strukturze przestrzennej na poziomie
atomowym biatek enzymatycznych pochodzgcych z réznych grup organizméw oraz ich molekularnych
oddzialywaniach z substratami i malymi czgsteczkami regulujgcymi. Stwierdzam takze, ze Pan Doktor w
okresie po uzyskaniu stopnia doktora znaczaco poszerzyl swdj dorobek naukowy. Jego osiagnigcia
dydaktyczne sg zadawalajace, a sukcesy w pozyskiwaniu Srodkéw na badania oraz wspélpraca naukowa
znakomite. Kandydat wypelnia wiec warunki konieczne do uzyskania stopnia doktora habilitowanego
okreslone art.16 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o
stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. z 2003r., nr 65, poz. 595; Dz. U. z 2005 r. nr 164, poz. 1365
oraz Dz.U. z 2011, nr 84, poz. 455). Wobec tego wniosek dr Mitosza Jacka Ruszkowskiego o nadanie
stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki
biologiczne uwazam za udokumentowany i uzasadniony.

——

Wroctaw, 10.06.2021 of. dr hab. Grazyna Klobus)
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