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Recenzja habilitacyjna dorobku naukowego, dydaktycznego
i popularyzatorskiego dr Luizy Handschuh

1. Sylwetka kandydatki

Pani Luiza Handschuh jest doktorem nauk chemicznych w dziedzinie biochemii. Prace doktorska
pt. ,Biatka podklasy PR-10.2 tubinu zéftego” realizowata w Instytucie Chemii Bioorganicznej
PAN w Poznaniu (obrona w 2005 roku) pod kierunkiem dr hab. Michata Sikorskiego, prof. ICHB
PAN. Aktualnie jest pracownikiem Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu (kolejno
byta asystentem, adiunktem i starszym specjalistg), a takze kierownikiem Pracowni Genomiki
(pierwotnie Pracowni Mikromacierzy i Gtebokiego Sekwencjonowania) ICHB PAN. Jest
wspotautorkg 42 publikacji naukowych z kolekcji Web of Science o tgcznym 5-letnim IF
z roku poprzedzajgcego publikacje wynoszagcym 125. Jej publikacje byty cytowane 389 razy, co
przektada sie na h-index = 12. Oprdocz pracy naukowej nad wiasnymi projektami naukowymi,
pani Luiza czesto wspétpracuje z interdyscyplinarnymi zespotami badaczy, zajmujgcych sie tak
réznorodna tematyka, jak kopalne DNA czy transkryptomika roslin (A. thaliana). Ponadto, w
sposob znaczacy angazuje sie w dziatalno$¢ organizacyjng, dydaktyke, jak i udziela sie na polu
popularyzacji nauki.

2. Osiaggniecie naukowe stanowigce podstawe do ubiegania sie o nadanie stopnia doktora
habilitowanego

2.1 Wstep

Tytut osiggniecia to ,,Charakterystyka molekularna ostrej biataczki szpikowej z wykorzystaniem
badan transkryptomicznych”. Przedstawione jest ono jako cykl siedmiu publikacji w
miedzynarodowych czasopismach naukowych, przy czym jedna z nich to praca przeglagdowa.
Warto zaznaczy¢, ze w pieciu z nich kandydatka jest pierwszym autorem pracy. taczny Impact
Factor tych publikacji to 26,315 i odpowiada im 395 tzw. punktéw ministerialnych, a cytowane
byty 75 razy (61 razy nie liczgc autocytowan).

Elementem tgczgcym te prace jest model badawczy, czyli ostra biataczka szpikowa (ang. acute
myeloid leukemia, AML), bedgca ostrg chorobg rozrostowg uktadu krwiotwdérczego cztowieka.
Charakteryzuje sie ona zaburzeniami rdéznicowania komérek, ich nadmierng proliferacjg i
zahamowaniem apoptozy. W AML nieprawidlowe komodrki powstajg w wyniku zaburzen
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procesu hematopoezy. Niedojrzate prekursory biatych krwinek namnazajg sie w szybkim
tempie, a nastepnie przedostajg sie do krwi obwodowej uposledzajgc funkcjonowanie nie tylko
uktadu krwiotwodrczego, jak i catego organizmu.

Nieleczona AML prowadzi do $mierci w ciggu kilku tygodni, a skutecznos¢ chemioterapii jest
dos$¢ niska: na poziomie 40-45% w przypadku oséb mtodych i zaledwie 10-20% w przypadku
pacjentéw powyzej 65 roku zycia. Jedynym skutecznym sposobem leczenia jest allogeniczny
przeszczep szpiku, ale nie jest to procedura dostepna dla wszystkich pacjentéw. Z tego wzgledu
patogeneza, rozwdj i terapia AML sg przedmiotem intensywnych badan na catym sSwiecie.
Niemniej jednak dotychczas tylko w niewielkim stopniu udato sie poprawic¢ skutecznos¢ leczenia
AML: tylko dla jednego z podtypow (AML M3, APL z PML-RARA) opracowano terapie celowang,
pozwalajacy na uzyskanie remisji catkowitej u 90-95% pacjentéw.

Majac na uwadze powyzsze trudnosci, kandydatka postawita sobie nastepujgce cele badawcze:

e Kompleksowa charakterystyka transkryptomu komorek biataczkowych typowych dla
AML

e Charakterystyka wybranych gendw i ich izoform splicingowych

e Poszukiwanie nowych czynnikdw zwigzanych z patogenezg AML

e Powigzanie zmian we wzorach ekspresji genéw z danymi klinicznymi w celu identyfikacji
potencjalnych biomarkerdow

e |dentyfikacja mutacji somatycznych poprzez analize egzomdw pacjentéw

e Badanie relacji pomiedzy poziomem ekspresji gendw oraz poziomem akumulacji biatek

Realizacja powyzszych celéw niejednokrotnie wigzata sie z przygotowaniem odpowiedniego
warsztatu metodycznego, co obejmowato opracowanie narzedzi badawczych oraz wybor i
optymalizacje metod stuzgcych do analizy wynikéw.

2.2 Warsztat badawczy

Kandydatka w swoich badaniach wykorzystata szeroki wachlarz metod eksperymentalnych,
wliczajac techniki wysokoprzepustowe, takie jak mikromacierze czy tez sekwencjonowanie
nowej generacji (np. sekwencjonowanie egzomdw, ang. whole exome sequencing).
Wykorzystywata rowniez techniki ilosciowego RT-PCR, w tym emulsyjnego PCR (ddPCR, ang.
droplet digital PCR) czy tez MLPA (ang. multiplex ligation-dependent probe amplification).
Opracowata takze trzy autorskie metody, opisane w trzech publikacjach metodologicznych
wchodzgcych w skfad osiggniecia habilitacyjnego, a ktdre zostang krdtko scharakteryzowane
ponizej.
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2.3 Ocena merytoryczna osiggniecia naukowego
2.3.1 Publikacje dotyczgce opracowania nowych metod i technik badawczych

Publikacja 1:
Uszczynska B et al. (2013) Analysis of boutique arrays: a universal method for the selection of

the optimal data normalization procedure. International Journal of Molecular Medicine

Macierze DNA byty pierwszym narzedziem, jakie kandydatka wykorzystata w swoich badaniach
nad AML. Zdecydowata sie opracowac¢ dedykowane mikromacierze, pozwalajgcych na badanie
gendw powigzanych juz z AML, zidentyfikowanych w drodze przeglagdu literatury. Caty
eksperyment wykonata samodzielnie, od projektu, przez drukowanie mikromacierzy, po analize
danych. Ten ostatni etap okazat sie by¢ niezwykle ztozony, zwtaszcza ze brakowato dobrych
metod statystycznych pozwalajgcych na wiarygodng obrébke uzyskiwanych danych.
Ostatecznie zdecydowano opracowaé witasng strategie wyboru metody normalizacji danych
pochodzacych z matych mikromacierzy drukowanych, ktéra to zostata opisana w powyzszej
publikacji. W skrécie, we wspdtpracy z bioinformatykami, przetestowano szereg bibliotek w
Bioconductorze (Srodowisko R), pozwalajacych na normalizacje danych mikromacierzowych, co
pozwolito zaproponowaé autorom szereg kryteridéw utatwiajgcych wybor metody normalizacji
optymalnej dla danego zbioru danych.

Publikacja 2:

Marcinkowska-Swojak M et al. (2016) Simultaneous detection of mutations and copy number
variation of NPM1 in the acute myeloid leukemia using multiplex ligation-dependent probe
amplification. Mutation Research-Fundamental And Molecular Mechanisms of Mutagenesis

Insercja 4 reszt nukleotydowych w koncowym fragmencie genu NPM1 zaliczana jest do
gtéwnych czynnikéw sprawczych AML (ang. driver mutation) i jest jedng z najczesciej
wystepujgcych zmian somatycznych w genomach pacjentéw z AML (u 25-35% pacjentéw).
Powoduje ona przesuniecie ramki odczytu i zmiane w C-koricowym regionie biatka, czego
konsekwencjg jest utrata sygnatu lokalizacji jaderkowe;j i zatrzymanie biatka w cytoplazmie. W
efekcie biatko nie mozie petni¢ swoich funkcji komérkowych. Kandydatka, wraz ze
wspoétautorami, opracowata nowg metode identyfikacji mutacji w NPM1 opartg o MLPA.
Pozwala ona nie tylko na detekcje trzech najczesciej wystepujagcych w NPM1 typdw mutacji
(tzw. mutacji A, B oraz D) bez koniecznosci sekwencjonowania genu, ale takze umozliwia
jednoczesng ocene zmian liczby kopii (ang. copy number alterations, CNAs) tego genu w
genomie. W przypadku wykrycia mutacji mozliwe jest takze okreslenie wzglednej proporcji
allelu zmutowanego wzgledem dzikiego. Skuteczno$¢ metody potwierdzona zostata w
niezaleznych eksperymentach. Warto zaznaczyé, ze w publikacji zawarto takze wyniki analiz
czestosci wystepowania mutacji oraz informacje na temat liczby kopii genu NPM1 w badanej
grupie pacjentéw.
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Publikacja 3:
Klonowska K et al. (2016) MTTE: an innovative strategy for the evaluation of targeted/exome

enrichment efficiency. Oncotarget

W AML wystepuje cate spektrum mutacji somatycznych, a ich wspétwystepowanie czesto
wptywa na rokowanie, dlatego wazne jest by méc badac je w sposéb kompleksowy, m.in. z
wykorzystaniem wysokoprzepustowych technik sekwencjonowania egzomoéw. W tego typu
eksperymencie istotne jest, aby biblioteka DNA byta odpowiednio wzbogacona w sekwencje
egzomoOw, co mozna sprawdzi¢ na przyktad technikg gPCR. Nieefektywne wzbogacenie
powoduje, ze uzyskuje sie zbyt mate pokrycie sekwencjonowanego DNA, niewystarczajgce do
stwierdzenia obecnos$ci mutacji i wowczas caty eksperyment trzeba powtérzyé. Z tego powodu
kandydatka wraz ze wspétautorami opracowata wtasng metode o nazwie MTTE (ang. Multipoint
Test for Targeted-enrichment Efficiency) stuzacg do oceny efektywnosci procesu wzbogacania
bibliotek DNA w egzom — wykorzystuje ona MLPA oraz rozdziat produktéw amplifikacji za
pomocg elektroforezy kapilarnej. Skutecznos¢ metody MTTE potwierdzona zostata za pomoca
ilosciowego PCR oraz poprzez poréwnanie z wynikami sekwencjonowania kazdej z badanych
probek w trzech wersjach: (1) przed wzbogacaniem; (2) po pierwszym i (3) po drugim etapie
wzbogacania w egzom.

2.3.2 Publikacje dotyczgce badan transkryptomicznych z wykorzystaniem znanych oraz
wfasnych narzedzi

Kolejne trzy publikacje dotyczg eksperymentdéw i analiz bioinformatycznych, ktére kandydatka
wykonata w celu lepszego poznania transkryptomu AML. Warto zwréci¢ uwage na fakt, ze
wykorzystywata do tego celu réwniez wtasne metody analityczne, opublikowane w wyzej
omowionych trzech pracach metodologicznych.

Publikacja 1:
Handschuh L et al. (2018) Gene expression profiling of acute myeloid leukemia samples from

adult patients with AML-M1 and -M2 through boutique microarrays, real-time PCR and droplet
digital PCR. International Journal of Oncology

Kandydatka przeprowadzita eksperyment mikromacierzowy nakierowany na 900 gendw,
kodujacych m.in. biatka zwigzane z procesami réznicowania i dojrzewania komoérek
hematopoetycznych, apoptoza i transformacjg biataczkowg. Aby zminimalizowac
heterogenno$é badanej grupy, zgodnie z zatozeniami projektu do badania wybrani zostali
wytgcznie pacjenci z podtypami FAB M1 i M2. W drodze analizy wynikéw pochodzacych z ponad
stu mikromacierzy wytonione zostaty 83 geny o najbardziej zmienionym poziomie ekspresji w
AML wzgledem prébek kontrolnych (ang. differentially expressed genes, DEGs). Istotng
wartoscig tych badan byto wskazanie potencjalnej roli innych czynnikéw, dotychczas nie
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wigzanych bezposrednio z patogenezg AML, takich jak wzrost ekspresji gendw ENO1 czy RPLPO,
raportowany w literaturze, ale dla innych nowotworéw. Odrebnym elementem opisywanej
pracy byto poréwnanie wtasnych wynikdw z wynikami innych badaczy, uzyskanych z
zastosowaniem komercyjnych mikromacierzy, a takze badania na poziomie proteomu. Czesé
uzyskanych wynikéw eksperymentu mikromacierzowego zostata zweryfikowana innymi
technikami eksperymentalnymi.

Publikacja 2:
Handschuh L et al. (2018) NPM1 alternative transcripts are upregulated in acute myeloid and

lymphoblastic leukemia and their expression level affects patient outcome. Journal of
Translational Medicine

Poniewaz wyniki analizy mikromacierzowej pokazaty, ze NPM1 - jeden z najczesciej
zmutowanych gendéw w AML - ulega w komdrkach biataczkowych podwyziszonej ekspresji,
postanowiono blizej przyjrze¢ sie temu zagadnieniu. Z przegladu literatury wynikato, ze w
wyniku alternatywnego splicingu w komodrkach powstajg co najmniej trzy rézne transkrypty
genu NPM1, natomiast bazy danych pokazywaty rézng ich liczbe. Niniejsza praca miata na celu
uporzagdkowanie informacji w tym zakresie oraz dostarczenie nowych danych na temat
wzglednego poziomu ekspresji poszczegdlnych transkryptéw NPM1. Do tego celu uzyto techniki
emulsyjnego PCR (ddPCR). Stwierdzono, ze we wszystkich prébkach transkrypt NPM1.1
charakteryzowat sie najwyzszg ekspresjg. Poziom NPM1.1 byt ok. 30-krotnie wyzszy od poziomu
NPM1.2 oraz 3-krotnie wyzszy od NPM1.3. Co ciekawe, obecnos¢ mutacji w NPM1 miata
statystycznie istotny zwigzek z poziomem akumulacji wytgcznie jednego transkryptu, NPM1.2,
ktory byt obnizony w préobkach z mutacjg do poziomu obserwowanego u oséb zdrowych.

Publikacja 3:
Handschuh L et al. (2021) Transcript-level dysregulation of BCL2 family genes in acute

myeloblastic leukemia. Cancers (Basel)

Na temat zwigzku biatek BCL2 i kodujacych je gendw z rozwojem AML powstato sporo prac, ale
zadna z nich nie prezentowata kompleksowego podejscia do tematu. W wiekszosci przypadkow
prace te skupiaty sie na roli samego BCL2, ewentualnie kilku innych cztonkdéw rodziny biatek. W
zwigzku z tym postanowiono w sposéb systematyczny przeanalizowac profil ekspresji gendéw z
rodziny BCL2 i oceni¢ na ile jest on zaburzony w AML. Korzystajgc z danych RNA-Seq
wygenerowanych w Pracowni Genomiki ICHB PAN dla grupy 27 pacjentéw z AML, FAB M1 i M2,
przeanalizowano poziom ekspresji wszystkich (26) gendw z rodziny BCL2. Statystycznie istotna
byta jednak tylko supresja trzech gendw proapoptotycznych: BMF, BNIP1 i HRK, kodujacych tzw.
biatka ,BH3-only”. Rolg tych biatek jest tworzenie heterodimeréw z biatkami
antyapoptotycznymi i przez to blokowanie ich funkcji. Wyniki te sugerujg, ze spowodowany
obnizong transkrypcjg niedobér biatek ,BH3-only”, powodujgcy uwolnienie biatek
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antyapoptotycznych, moze byé odpowiedzialny za uposledzenie apoptozy w AML. Poniewaz
biatka z rodziny BCL2 sg rozwazane jako cele terapeutyczne, postanowiono réwniez sprawdzic
czy istniejg réznice w poziomie ekspresji kodujgcych je gendw miedzy podgrupami pacjentow
réznie reagujacych na chemioterapie. Okazato sie, ze jedyng istotng statystycznie rdéznicg byt
podwyzszony poziom genu BCL2L1 u pacjentdw opornych na chemioterapie.

Praca przeglgdowa:
Handschuh L (2019) Not Only Mutations Matter: Molecular Picture of Acute Myeloid Leukemia
Emerging from Transcriptome Studies. Journal of Oncology

W tej pracy przegladowej, ktérej kandydatka jest jedynym autorem, podjeta zostata proba
usystematyzowania wiedzy na temat transkryptomiki AML, z naciskiem na konsekwencje
mutacji (w postaci zmienionej struktury i ekspresji gendéw, a takze zaburzonej dostepnosci lub
funkcji biatek) dla patogenezy i rozwoju ostrej biataczki szpikowej.

3. Pozostaty dorobek naukowy

Pozostate publikacje zwigzane z ostrg biataczkg szpikowg dotyczyty badan proteomicznych, w
ktorych udziat pani Luizy byt zdecydowanie mniejszy (dwie prace eksperymentalne, Luczak M et
al. 2012, Kazmierczak M et al., 2013, oraz jedna przeglagdowa w Contemp. Oncol,. Luczak M et
al. 2012). Dodatkowo napisata prace przegladowg pt. ,,Choroby rozrostowe krwi - analiza
transkryptomu z zastosowaniem mikromacierzy” (Handschuh L et al. 2009, Biotechnologia), w
ktorej jest pierwszym i korespondujgcym autorem.

Pozostate projekty badawcze i przedsiewziecia w ktérych kandydatka uczestniczy badz
uczestniczyta:

e Analiza pozioméw mMRNA oraz mikroRNA w ludzkich komédrkach srddbtonka zyty
pepowinowej (HUVEC) traktowanych w hodowli in vitro homocysteing, tiolaktonem
homocysteiny i N-homocysteinylowanym biatkiem

e Analiza egzomow, wykonana we wspotpracy z dr Barttomiejem Budnym z Uniwersytetu
Medycznego w Poznaniu, ktéra doprowadzita do identyfikacji mutacji w genach
zwigzanych z proteasomem u pacjentdw z hemiagenezg tarczycy

e We wspdtpracy z Centrum Onkologii w Gliwicach opublikowata dwie prace
wykorzystujgce metode immunoprecypitacji chromatyny w  potgczeniu z
wysokoprzepustowym sekwencjonowaniem (ChlP-Seq) do analizy interakcji pomiedzy
DNA a czynnikami transkrypcyjnymi HSF1 i HSF2

e We wspdtpracy z zespotem dr hab. Jana Wrzesiiskiego, prof. ICHB PAN, badata profil
ekspresji krétkich niekodujgcych RNA w gonadach swini
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e Badania transkryptomiczne komoérek meskiej linii  germinalnej (TCam-2),
przeprowadzone we wspotpracy z zespotem prof. dr hab. Jadwigi Jaruzelskiej z Instytutu
Genetyki Cztowieka PAN, pozwolity wytonic¢ szereg gendw regulowanych przez wigzace
RNA biatka PUM1 i PUM?2

e We wspotpracy z zespotem dr hab. Macieja Figla, prof. ICHB PAN, opublikowane zostaty
dwie prace, w ktérych wykorzystane byty analizy transkryptomiczne chordb
neurodegeneracyjnych powodowanych ekspansjg tréjnukleotydowych powtdrzen

e \Wspodtpraca z cztonkami Zaktadu Biologii Molekularnej i Systemowej ICHB PAN w
zakresie transkryptomiki roslin zaowocowata dwoma publikacjami, ktére ukazaty sie w
roku 2020. W obu pracach obiektem analizy byty stabo do tej pory poznane koliste RNA
(circRNA) w roslinie modelowej Arabidopsis thaliana

e Badanie mechanizmdéw postawania przewlektej choroby nerek w powigzaniu z chorobg
sercowo-naczyniowa i miazdzycg naczyn krwionosnych

e Analiza srodowiskowych prébek wody pod katem obecnosci DNA zétwia btotnego Emys
orbicularis, ktory jest gatunkiem zagrozonym wyginieciem

e Zaangazowanie w realizacje projektu MOSAIC, ktérego celem jest stworzenie platformy
stuzacej do multiomicznej analizy danych pochodzacych miedzy innymi od pacjentéw
onkologicznych

e Kompleksowa analiza zmian zachodzacych w transkryptomach linii komérek raka jajnika
w trakcie nabywania lekoopornosci

e Badania kopalnego DNA w ramach projektu pt. ,Dynastia i spoteczeiAstwo parnstwa
Piastow w Swietle zintegrowanych badaiA historycznych, antropologicznych i
genomicznych”

e Udziat w projekcie NCBiR ,Mapa Mikrobiomu Polski”

e Dziatania prowadzace do opracowania pierwszego polskiego testu do detekcji SARS-
CoV-2 metodg RT-PCR. W rezultacie kilkumiesiecznej intensywnej pracy i w
porozumieniu z firmami udato sie doprowadzi¢ do komercjalizacji i wyprodukowania
pieciu generacji testu, ktérych pani Luiza jestem wspdttwérca

e Nadzér nad trwajgcym do tej pory w ICHB PAN projektem sekwencjonowania genomow
wirusa SARS-CoV-2 z materiatu podiagnostycznego pozyskanego we wspodtpracy z
szescioma laboratoriami diagnostycznymi w Polsce

4. Osiaggniecia dydaktyczne

Pani Luiza Handschuh jest lub byta opiekunem kilkunastu stazystow i studentéw wykonujgcych
w ICHB PAN swoje staze naukowe, prace licencjackie, magisterskie i doktorskie, w tym w
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przypadku pieciu oséb (dwojga licencjuszy i trojga magistrantéw) byta rowniez promotorem ich
prac.

W roku akademickim 2016/2017 petnita funkcje wyktadowcy przedmiotu ,Biologia komdrkowa
i molekularna” dla studentéw specjalnosci bioinzynieria na Wydziale Technologii Chemicznej
Politechniki Poznanskiej.

W latach 2008-2019, na prosbe wyktadowcéw z poznanskich uczelni, organizowata
i wspotprowadzita coroczne ¢wiczenia pokazowe dla studentéw nanotechnologii UAM oraz
biotechnologii medycznej Uniwersytetu Medycznego w Poznaniu.

5. Osiggniecia organizacyjne

e W latach 2005-2006 organizowata w ICHB PAN nowe laboratorium w ramach Centrum
Doskonatosci CENAT, wprowadzajgc w Instytucie technologie mikromacierzy DNA,
wspdlnie z dr Agnieszkg Zmieriko i prof. dr hab. Markiem Figlerowiczem

e W latach 2007-2014 byta cztonkiem z wyboru Rady Naukowej ICHB PAN, biorgc udziat w
pracach rady jako przedstawiciel adiunktow

e W latach 2010-2011 aktywnie uczestniczyta w organizacji Europejskiego Centrum
Bioinformatyki i Genomiki (ECBIG)

e Jako kierownik Pracowni Genomiki nawigzata wspodtprace z wieloma zaktadami ICHB
PAN oraz innymi jednostkami naukowymi w kraju, wspierajgc projekty innych badaczy
technologiami genomicznymi dostepnymi w Pracowni.

e Wspodtorganizowanie czterech konferencji

e W roku 2020 byta koordynatorem prac Wirusowej Grupy Wsparcia (WGW). Byta to
grupa wolontariuszy z ICHB PAN, ktérzy w pierwszych miesigcach pandemii COVID-19
zaangazowali sie w pomoc Wojewddzkiej Stacji Sanitarno-Epidemiologicznej w Poznaniu
wspierajac diagnostéw w wykonywaniu testéw wykrywajgcych koronawirusa SARS-CoV-
2.

6. Popularyzacja nauki

Kandydatka od roku 2010 nieprzerwanie bierze aktywny udziat w popularyzacji nauki jako
wspoétorganizator Nocy Naukowcdw, Festiwalu Nauki i Sztuki oraz warsztatdw na temat DNA
i podstaw genetyki dla dzieci i mtodziezy w podpoznanskich szkotach.

Jest autorkg serii artykutdw popularyzatorskich zwigzanych z biologig, medycyng i zdrowiem
(m.in. pt. ,,Czas na witaminy”, , Biologiczne znaczenie postu”) w ,,Pulsie Pobiedzisk”.
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Ze wzgledu na duze zainteresowanie spoteczenstwa projektem pt. ,Dynastia i spoteczerstwo
panstwa Piastow w Swietle badan archeologicznych, antropologicznych i genomicznych”,
ktérego jest jednym z gtdwnych wykonawcédw, 06.02.2020 byta gosciem audycji Radia Poznan
pt. , Trzecie Milenium”.

Byta takze gosciem podcastu “Faceci w Kitlach”, odcinka pt. “Czy istnieje gen Polaka?”
poswieconego Genomicznej Mapie Polski.

W czasie pandemii COVID-19 udzielita licznych wywiadéw dla gazet, stacji radiowych
i telewizyjnych oraz portali internetowych. Byta tez zapraszana jako ekspert do programoéow
telewizyjnych transmitowanych na zywo.

7. Inne informacje dotyczace kariery zawodowej

Odznaczona przez Prezydenta Rzeczpospolitej Polskiej Krzyzem Kawalerskim Orderu
Odrodzenia Polski za wybitne zastugi w dziatalnosci organizacyjno-badawczej na rzecz
zwalczania zagrozen biologicznych.

8. Podsumowanie i uwagi

Jak juz nadmieniono wyzej, kandydatka jest wspdtautorkg 42 publikacji naukowych z kolekcji
Web of Science o tgcznym 5-letnim IF z roku poprzedzajgcego publikacje wynoszgcym 125. Jej
publikacje byty cytowane 389 razy, co przektada sie na h-index = 12. Siedem z tych publikacji
jest wtgczonych do cyklu zatytutowanego ,Charakterystyka molekularna ostrej biataczki
szpikowej z wykorzystaniem badan transkryptomicznych”, stanowigcego osiggniecie
habilitacyjne. W ramach badan opisanych w tych pracach, pani Luiza Handschuh dokonata
szeregu wartosciowych odkry¢ w dziedzinie badan nad AML. Warto jednak pamietac, ze jak juz
sama kandydatka zaznaczyta, AML jest czesto stosowanym modelem w badaniach nad
nowotworami i w zwigzku z tym istnieje znaczna konkurencja w skali $wiata, jesli chodzi o
pierwszenstwo w publikowaniu przetomowych odkryé, co na pewno stanowi dodatkowa
trudnos¢. Niemniej jednak szkoda, ze zadna z prac wigczonych do cyklu nie zostata
opublikowana w czasopismie o Impact Factor 10 lub wyiszym. Z kolei jesli chodzi o same
badania i ich wyniki, zabrakto mi troszeczke szerszego spojrzenia na transkryptomike, gdzie
wspodfczesna nauka daje olbrzymie mozliwosci eksperymentalne i obliczeniowe. Na przyktad
mozna by sie pokusi¢ o nieco doktadniejsze przyjrzenie sie réznym klasom niekodujgcych RNA,
ktére — jak sama kandydatka pisze — od czasu do czasu pojawiaty sie posréd najciekawszych
wynikéw. Mozna by réwniez w wiekszym zakresie skorzystaé z przeogromnych zasobdw
bazodanowych, wliczajgc wyniki sekwencjonowania przechowywane w bazie danych Sequence
Read Archive. Uwagi te jednak w zaden sposéb nie umniejszajg wartosci dorobku naukowego
pani Luizy. Szczerze powiedziawszy, jestem pod wrazeniem osiggnieé kandydatki, nie tylko tych
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na polu naukowym, ale takze organizacyjnym, w dziedzinie dydaktyki czy tez popularyzacji
nauki.

9. Wniosek koncowy

Biorgc pod uwage pozytywng ocene osiggniecia naukowego (cykl publikacji) oraz
pozostatego dorobku naukowego (walory merytoryczne i formalne), a takie znaczace
doswiadczenie w innych dziedzinach stwierdzam, iz w mojej ocenie pani dr Luiza Handschuh
spetnia ustawowe wymogi stawiane kandydatom do stopnia naukowego doktora
habilitowanego (art. 221 wust. 4 i 5 ustawy z dn. 20 lipca 2018 .
Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2020 r. poz 85. Z pdzn. zm.)). Wnioskuje zatem o
dopuszczenie pani dr Luizy Handschuh do dalszych etapéw zmierzajgcych do nadania stopnia
doktora habilitowanego.
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