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Instytut Nauk Medycznych

Uniwersytet Opolski

Ocena osiagni¢¢ naukowych dr n. techn. Natalii Széstak w zwigzku z Jej wnioskiem

o nadanie stopnia doktora habilitowanego

Stwierdzam, ze przedstawiony mi do oceny wniosek dr Natalii Szostak, ubiegajacej sie
o stopien doktora habilitowanego, spelnia wymagania okreslone w Ustawie z 20 lipca 2018 r.
,Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce”, art. 219 ust. 1 pkt 2, bowiem zawiera cykl Rola
mykobioty jelitowej cztowieka w homeostazie organizmu i patogenezie choréb nowotworowych
powigzanych tematycznie artykuléw naukowych (H1-HS) opublikowanych w czasopismach
naukowych, ktére w roku opublikowania artykutu w ostatecznej formie byty ujete w wykazie

sporzadzonym zgodnie z przepisami wydanymi na podstawie art. 267 ust. 2 pkt 2 lit.

Habilitantka zdobyta tytut magistra biologii (spec. bioinformatyka) na Uniw. im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu, a stopien doktora nauk technicznych (dyscyplina informatyka)
na Politechnice Poznanskiej. Od 9 lat jest pracownikiem Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN
w Poznaniu, obecnie jako adiunkt, ale ma tez w zyciorysie kilkumiesigczne, rownolegle
zatrudnienie jako st. specjalista ds. naukowo-technicznych w Inst. Informatyki Politechniki

Poznanskie;.
Po uzyskaniu stopnia doktora, w ciggu 7 lat, opublikowata:

e 5 tematycznie powigzanych prac z lat 2022-2025 przedstawionych jako osiggniecie
naukowe, w tym 4 oryginalne prace badawcze (H1-H4) i jedna praca przegladowa (H5),
o facznie IF=34,5, p-ktach MNiSW=720, liczbie cytowan=106 (wg WoS z 6.12.2025 r.),

e 7 prac oryginalnych (N8-N14) o facznie IF=43,2, p-ktach MNiSW=720, liczbie
cytowan=31 (wg WoS z 6.12.2025 1.),

(a takze kolejne cztery prace po zlozeniu wniosku o nadanie st. dra hab.).

W zbiorze tematycznie powigzanych prac podjeto ,.goracy” dzi$ temat zaleznosci
ludzkiego zdrowia i odpornosci immunologicznej od mikrobioty jelitowej. Temat nie jest nowy
(przeszczepy katlu byly stosowane w tradycyjnej medycynie chinskiej i starozytnej Grecji,

aw XVII w. van Leeuwenhoek obserwowal bakterie w probkach kalu, cyt. zadoi:



10.3390/pathogens11121540), a wspdlczesna nauka podjeta go w latach 1960-70. Obecnie
szacuje sie, ze w ciele 70-kg czlowieka jest ok. 3x10'3 ludzkich komérek i ok. 3,8x10"
komoérek bakteryjnych (ok. 200 g), w wiekszosci bytujacych w jelicie grubym (doi:
10.1371/journal.pbio.1002533). Mimo niemal rownowaznej liczby komérek ludzkich i bakte-
ryjnych, réoznorodno$¢ zasiedlajacych nas bakterii sprawia, ze taczna liczba bakteryjnych
gendw jest >1000-krotnie wyzsza niz genow ludzkich (doi:10.1016/j.chom.2019.07.008), stad
okreslenie, ze tworzg ,,nasz drugi genom”. Na dodatek poszczegdlni ludzie sa w ok. 99,9%
identyczni pod wzgledem genomu, ale moga rézni¢ si¢ od siebie w 80-90% pod wzgledem
mikrobiomu (za doi: 10.1111/5.1753-4887.2012.00493.x). Nie tylko jako gatunek od tysiecy lat
wspdtzyjemy z mikrobiota, jej obecnos¢ w ptynie owodniowym i pierwszej smotce nawet
dzieci urodzonych przez cesarskie ciecie swiadczy o wspotbytowaniu juz w czasie zycia
ptodowego (doi: 10.3389/fmicb.2019.01124; doi: 10.1002/imt2.173). Wplyw bakterii jelito-
wych na nasze zdrowie, zaréwno fizyczne (poczawszy od trawienia, poprzez odpornosé
immunologiczna, po ryzyko choréb metabolicznych) jak i psychiczne (poprzez o$ jelitowo-
moézgowa — wpltyw na produkcje neuroprzekaznikow, odpowiedz na stres, stany depresyjne
i lekowe) byt wielokrotnie badany i potwierdzany. Jest jedno ,,ale” —mikrobiote jelitowg tworza
W przewazajacej czesci bakterie, ale znajduja si¢ w niej rGwniez wirusy pro- i eukariotyczne,
grzyby, protisty i archeony, o ich roli wiemy niewiele. Te luke zaczyna wypelniac¢ osiagnigcie

naukowe Habilitantki.

Cytowana 37-krotnie praca HI1, rozpoczynajaca cykl sktadajacy si¢ na osiagniecie
naukowe, po raz pierwszy w badaniach mikrobioty ustala

(1) standard metody przygotowywania probek kalu do izolacji kwasow nukleinowych
mikrobioty (doktadniej optymalny, sposréd 3 badanych, czas homogenizacji prébek,
najlepiej zachowujacy wyjsciowe proporcje bakterii G+ i G-),

(i1) ktory z 3 najczesciej uzywanych zestawow odczynnikdw do sporzadzenia bibliotek NGS
daje najbardziej jednorodne i powtarzalne wyniki — okazal si¢ nim oparty o tagmentacje
zestaw Nextera (Illumina),

(ii1) ze kombinacja narzedzi informatycznych Kraken2/Bracken daje bardziej kompletne
odczyty niz czesto stosowana wtedy (r. 2022) alternatywa MetaPhlAn2.

Imponujaca jest: rozciagltos¢ projektu (sam fakt objecia catego workflow wskazuje na projekt
ztozony i pracochtonny), duza liczba wariantéw testowanych eksperymentalnie (skonstru-
owano i zsekwencjonowano 13 bibliotek NGS! — nie czas tu na ich doktadne omoéwienie,
ale materialem do ich stworzenia byly i warianty probek katlu od ochotnikéw i kontrolne
mieszanki typowej ,,mock community” bakterii jelitowych i DNA), czasochlonnos¢ i wysoki

poziom kompetencji analiz informatycznych i statystycznych. Nic dziwnego, ze jego wykona-



nie wymagato skoordynowanej pracy kilkunastu naukowcéw z 4 laboratoriéw, a to poswiadcza,
ze Habilitantka posiada umiejetno$¢ wspodlpracy i jej organizowania. Uzyskane wyniki pokazu-
ja, ze nawet "drobne" decyzje metodologiczne moga zmieni¢ obraz mikrobiomu - co dotych-
czas bylo czesto ignorowane. Dokonane przez dr Széstak ustalenie kompletnych, zoptymali-
zowanych warunkéw dla catego ciggu pracy (od pobrania probki do analizy danych), umozliwia
poréwnywanie wynikoéw pomiedzy réznymi laboratoriami i badaniami. Ich stosowanie prowa-
dzi do zredukowania wariancji technicznej: dzieki precyzyjnej metodologii mozna mieé
pewnosé, ze obserwowane roznice w sktadzie mikrobiomu to faktycznie réznice biologiczne
porownywanych probek, co w przypadku badan klinicznych, porownawczych i meta-analiz
mikrobioty moze przyspieszy¢ odkrywanie realnych powigzan miedzy mikroorganizmami
zasiedlajacymi nasz organizm a zdrowiem/chorobami, podatnosciag na okreslone choroby

i skutecznos$cig zastosowanej terapii.

Artykut H2 opisujacy asocjacje 53 ,,czynnikow gospodarza™ (dotyczacych demografii,
stylu zycia, zdrowia, BMI, stosowania probiotykow, chorob, a takze typu diety czy konsumpcji
konkretnych kategorii pokarmow) ze skladem mykobioty u 923 polskich ochotnikow jest
wynikiem wspolpracy 6-osrodkowej, co ponownie dowodzi i wielowatkowosci realizowanego
projektu i umiejetnosci wspotpracy Habilitantki. Jest to pierwsze tak duze badanie mykobioty
w populacji nieazjatyckiej, na dodatek uwzgledniajace tak wiele czynnikéw. Nic dziwnego,
ze opublikowana wiosng 2023 r. praca ma juz 39 cytowan. Jak juz wspomniano, wiekszos¢
badan mikrobiomu jelitowego skupia si¢ na bakteriach, za$ ta w centrum uwagi stawia grzyby
i udowadnia, ze ich sktad nie jest staly ani losowy i moze by¢ skorelowany z naszg kondycja.
Wystepowanie niektorych gatunkow grzybow w wiekszosci badanych prob przybliza nas
do pozytywnej odpowiedzi na pytanie o istnienie rdzeniowe] mykobioty cztowieka. Habili-
tantka w autoreferacie opisuje badang kohorte jako zdrowych ochotnikow, co chyba nie do kon-
ca jest poprawne, skoro w H2 opisano zmiany sktadu mykobioty m.in. u 0séb z chorobami auto-
immunologicznymi, przewodu pokarmowego, depresja, czy u 0sob otylych. Na dodatek sg to
informacje istotnie zwiekszajace doniostos¢ uzyskanych wynikoéw. Pochodzace z autoreferatu
zdanie: ,,ROwnoczesnie badania potwierdzity niski udzial mykobioty w catosciowym
mikrobiomie jelitowym - w przeanalizowanych przeze mnie probkach mykobiota jelitowa
stanowila okoto 1% calej mikrobioty (Nash i in. 2017).” niejednoznacznie podaje kto ustalit t¢
proporcje — w oryginalnej pracy jest podobne zdanie (paragraf Core mycobiome dyskusji),
natomiast nie ma takich danych nigdzie w wynikach. Takze z autoreferatu pochodzi ,,Stosujac
opisang wyzej zoptymalizowng strategie...”, podczas gdy realizujgc badania opisane w H2
uzyto dwu z ustalonych w H1 standardéw, natomiast z niewyjasnionych przyczyn zmieniono

zestaw do przygotowania bibliotek NGS. Standard homogenizacji probek w pracy H1 ustalano



badajac bakterie jelitowe, rodzi si¢ jednak pytanie, czy jest on rdwniez optymalny w przypadku

izolacji DNA grzybow, ktorych sciana komérkowa jest odmienna niz u bakterii.

Mimo ze w H2 badano jedynie korelacje czynnikow gospodarza ze sktadem mykobioty,
a nie przyczynowos¢, oraz ze ze wzgledu na maty udzial grzybéw w mikrobiomie gatunki
rzadkie mogly nie zosta¢ wykryte, uwazam t¢ prace za bardzo istotng i inspirujaca dla przy-
sztych badan klinicznych, interwencji dietetycznych czy terapii ukierunkowanych na myko-
biote jelitowa. O wielowatkowosci pracy, ilosci zawartych danych i ich analiz, niech $wiadczy
to, ze bywa, ze dwa ekrany to za mato dla czytelnika, bowiem sg zdania z trzema odnosnikami
— do ryciny w tekscie, do tabeli w suplemencie i do ryciny w innym suplemencie, przy czym

opisy dodatkowych rycin sg gdzie indziej niz same ryciny.

(Poza swoja rola zasugeruje, nie Habilitantce, lecz wszystkim autorom, ze warto by
zamiescié errate tego artykutu — np. w opisie w tekscie ryciny S1E mowa o kierunku zmian
czestosci pewnych gatunkow grzybow u wegetarian w poréwnaniu do 0séb o innych dietach,
co rycina pokazuje, ale kierunek zmian jest odwrotny; zgodnie z opisem ryciny 5 jej fragment
B ma pokazywaé réznorodnos¢ mykobioty u pijacych vs niepijacych alkohol, a pokazuje
u stodzacych vs niestodzacych; w tekscie mowa o zmianie mykobioty u 0so6b spozywajacych
napoje gazowane kazdego tygodnia, ale wskazana rycina S5B ilustruje zmiany u deklarujacych

,monthly consumption™.)

Przed opublikowaniem pracy H3 (o 14 cytowaniach) nie bylo dobrze udokumentowanych
badan korelujgcych dysbioze mykobioty jelit z ryzykiem nowotwordéw, konkretnie czerniaka,
czy z reakcja na immunoterapi¢ — w tym przypadku anti-PD-1. Praca wykazuje, ze pacjenci
z czerniakiem majg zmieniony sktad grzybowej czesci mikrobioty jelitowe] w poréwnaniu
do 0s6b zdrowych. Co wiecej, pewne cechy mykobioty korelowaly z progresja choroby czy
reakcjg na terapi¢ anti-PD-1. Sugeruje to, ze grzyby jelitowe moga by¢ biomarkerami predy-
kcyjnymi skutecznos$ci immunoterapii. To z kolei mogloby mie¢ realne przetozenie kliniczne -
nie tylko na personalizacje immunoterapii, ale rowniez na modulacje diety, stosowanie probio-
tykdéw czy interwencji mikrobiotycznych w celu przesuniecia mykobioty pacjenta do profilu
0s6b pozytywnie reagujacych na terapie. Nowatorstwem technologiczno-koncepcyjnym H3
jest laczenie onkologii, immunologii, mikrobiologii, biologii molekularnej i bioinformatyki,
to rzadko spotykany, multidyscyplinarny projekt. Wskazuje on, ze profilowanie mikrobioty
(bakterie, grzyby, ...) moze by¢ waznym elementem przysztych badan translacyjnych
i klinicznych. Jest tez bardzo prawdopodobne, Ze zainicjuje badania nad mykobiota w innych
typach nowotworow, w konteks$cie ich immuno-, chemio- i radioterapii. Przedstawione w pracy

H3 wyniki rodzg caly szereg nowych pytan — o zwigzek przyczynowo-skutkowy pomiedzy



dysbioza jelitowe] mykobioty zzachorowaniem na czerniaka, o zaleznoSci pomiedzy
mykobiota a bakteriami jelitowymi w tej chorobie, jej przebiegu czy terapii, wreszcie jakie
metabolity grzybowe sprzyjaja danej terapii, a jakie zwickszaja jej toksycznos¢. [Na marginesie
dodam, ze w opublikowanej wersji réwniez tej pracy nie ustrzezono si¢ usterek; np.:
przywolanie nie tej ryciny czy ,,czeski btad” w zdaniu ... the maximum number of species
identified in a melanoma sample was much higher than in any sample in the healthy cohort (11

vs. 22 ...).]

Praca H4, znowu dzieki wieloosrodkowosci i wielowatkowoscei, jest nowatorska pod
niejednym wzgledem:
(i) potaczenia analizy mykobioty jelitowego z immunofenotypem krwi u pacjentow
z czerniakiem — to pierwsza praca, ktora taczy dane o grzybach jelitowych z po-miarami
limfocytéw (np. podtypow T-komodrek) w kontekscie immunoterapii,
(i) potaczenia meta-genomiki z cytometria przeptywowa, co pozwala na poszukiwanie
korelacji miedzy mikrobiomem a realnym ,stanem ukladu immunologicznego™
W organizmie;
(iii) skupienie si¢ na pacjentach leczonych inhibitorami punktu kontrolnego (anti-PD-1)
sprawia, ze nie sg to tylko obserwacje ogdlne, ale wyniki istotne dla translacyjnego
podejscia w onkologii,
(iv) pokazanie, ze mykobiota jelitowy koreluje nie tylko ze skuteczno$cig terapii, co poka-
zano juz w H3, ale takze z cytologicznymi zmianami parametrow systemu immunologi-
cznego, otwiera nowy kierunek badan — dotychczas mikrobiote w immunoterapii
oceniano jedynie pod katem bakterii,
(v) jesli korelacje si¢ potwierdza, specyficzne wzorce grzyboéw + profil limfocytéw moga
by¢ wykorzystane do przewidywania odpowiedzi na immunoterapig.
Oparcie si¢ na danych z kohorty chorych (anie jedynie badan in vitro czy na zwierzgtach)
znaczaco zwieksza kliniczne znaczenie odkry¢ i ich potencjalng translacyjnosé. Zastrzezenie
budzi znajdujace si¢ w autoreferacie stwierdzenie jakoby ,,Ponownie analizie poddawane byly
dane zebrane w trzech punktach czasowych: przed rozpoczgciem terapii (BT), po 3 miesigcach
leczenia (T3) oraz po 12 miesigcach leczenia (T12)...”, podczas gdy w H4 analizowano jedynie
dwa punkty czasowe BT i T3. Odnosnie oryginalnej pracy mam m.in. zastrzezenie dotyczace
sekcji Materialy 1 metody — paragrafy od Metagenomic sequencing po Fungal community
profiling sa identyczna kopia tychze z poprzedniej pracy, moim zdaniem wystarczyloby
stwierdzenie ,,jak opisano w H3”.

Opublikowana w 2023 r. praca HS zawiera uporzadkowany przeglad 128 artykuléw

badawczych o zmianach w skladzie mykobiomu u pacjentow z chorobami watroby, ma 15



cytowan. O nowosci badan nad tym zagadnieniem niech $wiadczy fakt, ze prawie wszystkie
(z wyjatkiem bodajze 7) omawiane prace ukazaty sie¢ w XXI wieku. H5 stanowi syntetyczne
zebranie, ze wskazaniem luk, wiedzy o sktadzie grzybdw jelitowych w 5 schorzeniach watroby,
a takze ich zastosowania jako probiotykéw w tego typu chorobach. Wskazanie co wymaga
dalszych badan jest wazne w szybko rozwijajacej si¢ dziedzinie, bo pozwala zidentyfikowac
kierunki dla przysztych badan. Jak to praca przegladowa nie odkrywa nowego mechanizmu,
ale stanowi strategicznie wazny krok — moze stymulowac rozwdj badan nad rolg grzybow

jelitowych w chorobach watroby.

We wszystkich publikacjach wchodzacych w sktad osiagniecia naukowego dr Szostak
figuruje jako osoba, ktéra przeprowadzita analize bioinformatyczng i statystyczng, analize
i dyskusje wynikow, przygotowala ryciny i manuskrypt. To imponujace, zwlaszcza, ze moim
zdaniem dyskusje s3 wy$mienicie napisane, a przeciez konfrontuja otrzymane wyniki z litera-
turg, w ktdrej nacisk byt polozony nie na bioinformatyke lecz biologiczno-medyczne aspekty

badanego tematu. Szacunek dla bedacej bioinformatykiem dr Szostak.

Omawiajgc pozostale osiggni¢cia naukowe Habilitantki chce zwrdci¢ uwage na te, ktore
majg duzy oddzwiek wyrazony liczba cytowani, sg to jej pierwsze prace opublikowane przed

doktoratem (N1-N4).

Czterdziesci jeden cytowan, ma jedna z pierwszych publikacji N2, w ktorej zidenty-
fikowano in silico nowy 12-nukleotydowy motyw w 3°UTR mRNA zawartych w pecherzykach
zewnatrzkomorkowych (EV) wydzielanych przez komoérki watrobowe, a nastepnie, zweryfi-
kowano to eksperymentalnie przylaczajac 3'-UTR zawierajacy ten motyw do mRNA koduja-
cego lucyferaze i pokazano jego wydajniejsze fadowanie do EV. Wykazano wiec, ze fadowanie
mRNA do EV nie jest w pelni losowe, ale moze by¢ aktywne i zalezne od sygnalow sortuja-
cych, co do dzi$ jest znaczace, bowiem mechanizmy selektywnego pakowania RNA do EV sa
ciggle slabo poznane. Byla to pierwsza praca nie tylko dotyczaca EV w komorkach nienowo-
tworowych, ale tez otwierajaca droge do celowego projektowania mRNA, ktore chcemy

,wysyta¢” przez EV (np. w terapii, biomarkerach, komunikacji migdzy-komdrkowej).

Cytowana 34 razy praca N4 dotyczy hypercyklu, stworzonej w 1971 r. przez nobliste M.
Eigena, abstrakcyjnej hipotezy czasteczek samoreplikujacych sie w autokatalitycznym zam-
knietym cyklu, ktorej poparciem bylo odkrycie 11 lat pézniej rybozymdw. N4 jest wartoscia
referencyjng 1 syntetyczng, taczy klasyczne idee hypercyklu z nowoczesna perspektywa
obliczeniowa. Daje zardwno kompletny przeglad, jak i krytyczng ocen¢ mocnych i stabych

stron koncepcji. Dla kogo$ zainteresowanego teorig pochodzenia zycia, ewolucja molekularna,



biologig teoretyczng albo modelowaniem dynamicznym — bedzie praca fundamentalna.

Jednoczesnie jasno pokazuje, ze hypercykl to ciggle nieudowodniona hipoteza.

Praca N3 (30 cytowan) przedstawia nowg in silico metode do oceny struktur drugorze-
dowych RNA uwzgledniajaca pary niekanoniczne, co istotne, bo zwieksza to realnos¢ i biologi-
czng trafnos$¢ przewidywanych struktur. Dzieki temu otrzymuje sie bardziej realistyczny model
struktury RNA, co moze by¢ istotne dla przewidywania struktur, analizy funkcj-nalnej RNA,
a takze dla projektowania RNA np. w kontekscie terapii z uzyciem RNA czy regulacji gendw.
Metoda ta poszerza narzgdziownik bioinformatyki RNA — nie tylko analizuje sekwencj¢ czy

strukture podstawowa, ale uwzglednia subtelnosci strukturalne.

W momencie publikacji pracy N1 (2012) liczba narzedzi do analizy struktur bialek byta
duzo wigksza niz do RNA. Opisany w N1 program RNAmap2D byl jednym z pierwszych
narzedzi do analizy struktur RNA 1 komplekséw RNA-bialko, na dodatek tatwym, powszechnie
dostepnym i dziatajacym na wszystkich systemach operacyjnych komputerow. To praca meto-
dyczna, nie dostarcza nowej hipotezy badawczej, natomiast umozliwia i przyspiesza badania,

a jej znaczenie moze by¢ niedoszacowane (19 cytowan).

Do pewnego stopnia kontynuacja czy rozszerzeniem tematu podjetego w omawianej juz
pracy N4 jest pie¢ in. artykuldw nt. ,Swiata RNA” (N5-N9). Nie moge si¢ wypowiadaé
merytorycznie na temat ich bioinformatycznej zawartosci, ale dostrzegam, ze sumarycznie
stanowig prawdziwe ¢wiczenie pluralizmu metodologicznego — tacza matematyczne modele,
symulacje, analizy koncepcyjne i filozoficzne podejscie do zycia — wszystko (prawie

wszystko?), co jest potrzebne, by lepiej zrozumie¢ problem genezy zycia.
Habilitantka nie omawia pracy N10, pdjde w jej $lady.

Trzy prace N11-N13 pokazuja, ze kluczowa role w kancerogenezie lub stabilnosci geno-
mu odgrywaja nie tylko mutacje sekwencji kodujacych, ale takze mutacje w regulatorowych
regionach niekodujacych (N12: w 50% przypadkéw raka podstawnokomorkowego mutacje
zachodzag w UTRach, intronach), ich polimorfizmy (N11: polimorfizm rs12976445 w genie
kodujacym miR-125a moze poprzez zmiane struktury pre-miR wpltywaé na efektywnos¢ doj-
rzewania tego miRNA, ktory z kolei reguluje ekspresje genu receptora HER2 waznego w diag-
nostyce i leczeniu nowotworéw piersi.), czy potranskrypcyjne modyfikacje [N13: o trans-
pozycji L1, czestej przyczyny kancerogenezy, nie decyduje ilo$¢ transkryptow tego retropo-
zonu, lecz dynamika dlugosci i urydylacji ogona poli(A)]. W praktyce oznacza to, ze badania

genetyczne nowotworéw nie powinny ogranicza¢ si¢ tylko do sekwencjonowania egzomow,



bo mozna przeoczy¢ istotne zmiany regulacyjne. Takie prace przyczyniaja si¢ do rozwoju

nowoczesnych biomarkeréw i spersonalizowanych terapii.

7 kolei artykutl N14 poswiecony przewidywaniom struktury RNA w oparciu o uczenie
maszynowe nawigzuje do tematyki podjetej w N3, za$ o znaczeniu struktury RNA przekonuja

nas m.in. konkluzje pracy N11.

Podsumowujac chee raz jeszcze podkresli¢ wielotorowos¢ i wieloosrodkowos¢ badan,
prowadzonych przez dr Szostak, taczenie w nich, niejednokrotnie nowatorskie, metod bioinfor-
matyki z metodologia innych dziedzin nauki. Jej prace pokazuja, a czasem tworza, nie tylko
metody badania struktur RNA i komplekséw rybonukleoproteinowych, mykobioty i ich
powigzan z naszym zdrowiem, chorobami, odpowiedziga immunologiczng i skutecznoscia
terapii, ale tez ich praktyczne zastosowanie jako markeré6w w diagnostyce, przewidywaniu
zapadalnos$ci na choroby i skutecznosci terapii. Bardziej teoretyczne prace dot. poczatkow zycia
to takze wynik wielodyscyplinarnego podejscia i takiejze wspotpracy. Habilitantka ma tez
na koncie osiggniecia dydaktyczne i organizacyjne oraz sporag liste nagrod, wyrdznien

1 stypendiow.

Wskazane do oceny osiagni¢cie naukowe Habilitantki stanowi w mojej opinii znaczacy
wkiad w rozwoj nauk Scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauk biologicznych.
Przedktadam zatem Komisji Habilitacyjnej wniosek o nadanie dr Natalii Szostak stopnia

doktora habilitowanego.

po dlb /{‘ujg Podpisany elektronicznie przez
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