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Recenzja osiggniecia naukowego i aktywnosci naukowej dr Krystyny Nadachowskiej-Brzyskiej w
postepowaniu habilitacyjnym w dziedzinie nauk Scislych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki

biologiczne

Niniejsza recenzja zostala wykonana w odpowiedzi na pismo Przewodniczacego Rady Dyscypliny
Nauki Biologiczne Uniwersytetu Jagielloniskiego w Krakowie Prof. dr. hab. Andrzeja Kozika z dnia 31
lipca 2020 roku (pismo nr 446.5110.2020). Recenzja zostala opracowana na podstawie wniosku dr
Krystyny Nadachowskiej-Brzyskiej z dnia 20 stycznia 2020 do Rady Doskonalosci Naukowej o
przeprowadzenie postepowania w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego. Integralng czgé¢
wniosku stanowia zalaczniki, w tym Autoreferat, kopie publikacji stanowigcych osiagnigcie naukowe,
o$wiadczenia habilitantki oraz wspolautoréw prac dotyczace wkiadu merytorycznego w przedstawione
osiagniecie, a takze dodatkowe dokumenty uzupetniajace dokumentacje (m.in. informacje o stazach i
grantach). Niniejszym stwierdzam, ze dostarczona dokumentacja w pelni umozliwia oceng zar6wno

osiggnigcia jak i aktywnosci naukowej Wnioskodawczyni.
1. Najwazniejsze fakty z Zyciorysu naukowego

Dr Krystyna Nadachowska-Brzyska uzyskata stopien doktora w czerwcu 2011 roku przedstawiajac
prace pt. ,,Czynniki ksztattujace zmiennos¢ réznych klas markeréw molekularnych u traszki zwyczajne;
(Lissotriton vulgaris)”. We wrzesniu 2011 roku rozpoczgta staz podoktorski na Uniwersytecie w
Uppsali (Szwecja) pod opieka prof. Hansa Ellegrena. Po ukonczeniu stazu kontynuowatla pracg na
Uniwersytecie w Uppsali na stanowisku Researcher (Asystent). W okresie migdzy 2012 a 2015 rokiem
byta réwniez zatrudniona jako Asystent w Instytucie Nauk o Srodowisku na Uniwersytecie

Jagiellonskim, na ktérym pracuje obecnie od roku 2019.
2. Ocena osiggnie¢cia naukowego

Jako osiagniecie naukowe Dr K. Nadachowska-Brzyska wskazata cykl czterech publikacji opatrzony
tytulem ,,Czynniki ksztaltujace ogdIno-genomowa zmienno$¢ u ptakéw — historia demograficzna, dobor

naturalny i aspekty metodologiczne™:

1. Nadachowska-Brzyska, K., Burri, R., Olason, P., Kawakami, T., Smeds, L., Ellegren, H.
(2013) Demographic divergence history of pied flycatcher and collared flycatcher inferred from
whole-genome re-sequencing data. PLoS Genet 9: 1003942,



2. Nadachowska-Brzyska, K., Li, C., Smeds, L., Zhang, G., Ellegren, H. (2015) Temporal
dynamics of avian populations during Pleistocene revealed by whole-genome sequences.
Current Biology 25: 1375-1380.

3. Nadachowska-Brzyska, K., Burri, R., Smeds, L.,Ellegren, H. (2016) PSMC analysis of
effective population sizes in molecular ecology and its application to black-and-white Ficedula
flycatchers. Molecular Ecology 25: 1058-1072.

4. Nadachowska-Brzyska, K., Burri, R., Ellegren, H. (2019) Footprints of adaptive evolution
revealed by whole Z chromosomes haplotypes in flycatchers. Molecular Ecology 28: 2290-
2304.

Wszystkie prace cyklu s wieloautorskie (od 3 do 6 autoréw). Wedtug informacji wynikajacej z
oswiadczen udziat dr Nadachowskiej-Brzyskiej w powstanie publikacji byt dominujacy (oszacowany na
50-70%). We wszystkich publikacjach tego cyklu Habilitantka byla tez pierwszym autorem oraz
autorem korespondencyjnym. Udzial merytoryczny Wnioskodawezyni wg deklaracji polegal na
opracowaniu koncepcji badan, zaplanowaniu i przeprowadzeniu wiekszosci analiz, interpretacja
wynikow, przygotowanie manuskryptu i odpowiedz na recenzje. Potwierdzaja to réwniez opisy wkiadu
autoréw znajdujace si¢ w oryginalnych tekstach artykutéw. Dane te utwierdzajg mnie w ocenie, ze
przedstawione osiggnigcie naukowe jest zgodne z wymogami ustawy ,,Prawo o szkolnictwie wyzszym i

nauce” (Dz. U. 22018 r, poz. 1668 ze zm.), a w szczegblnosci z Art. 219 ust. 2.

Przedstawione osiggnigcie naukowe dotyczy rekonstrukeji historii ewolucyjnej réznych gatunkéw
ptakow oraz okreslenie roli, jaka w procesie ewolucji odgrywaly dryf genetyczny i dobér naturalny, a
takze proces hybrydyzacji. Prace 1, 3 i 4 obejmuja waska grupe od 2 do 4 gatunkéw muchotéwek z
rodzaju Ficedula zamieszkujacych Europe oraz pétnocna Afryke. Z kolei praca 2 przedstawia wyniki
badan w oparciu o dane dla 38 gatunkdw reprezentujacych szeroko rézne grupy taksonomiczne. Jako
dane wykorzystano pelne sekwencje genomu, w tym sekwencje opracowane w zespole badawczym
Prof. H. Ellegrena, w ktérym pracowata Wnioskodawczyni. Nalezy podkresli¢, ze gtéwny cigzar
osiagnigcia naukowego lezy w analizie sekwencji genomo6w (tj. wykorzystaniu danych), natomiast ich
pozyskanie stanowi odrgbne zadanie badawcze nie wchodzace w oceniane osiggniecie. Analiza
sekwencji catych genomoéw stanowi powazne wyzwanie badawcze ze wzgledu na ogromng ilo$é
danych dla pojedynczych osobnikéw oraz niewielka liczbe replikacji. Dlatego przy obecnym stanie
wiedzy aspekty metodologiczne, szczegdlnie identyfikacja ograniczen i stabych stron tych metod, sa
waznym celem badawczym, niemal réwnie istotnym co faktyczny cel biologiczny. Taki tez watek
wylania si¢ w ocenianym cyklu prac, co podkresla tytut osiggniecia naukowego. Na marginesie, tytul
osiggnigcia wydaje mi si¢ nieco niezrgczny, poniewaz czytany wprost sugeruje, ze do czynnikow
zaliczajq sig takze aspekty metodologiczne. Domys$lajac sie intencji, uwazam, Ze tytut mozna by
zmodyfikowa¢ do postaci ,,Czynniki ksztaltujace ogdIno-genomowa zmienno$¢ u ptakow i aspekty

metodologiczne dotyczace ich identyfikacji”. Niemniej, publikacje skladajace sie na osiagniecie



naukowe bez watpienia stanowig cykl powiazanych tematycznie artykutéw naukowych, a tym samym
przedstawione osiagniecie naukowe jest zgodne pod wzgledem formalnym z wymogami ustawy ,.Prawo

o szkolnictwie wyzszym i nauce” (Dz. U. 22018 r, poz. 1668 ze zm., Art. 219 ust. 1 pkt. 2b).

Praca | miala na celu okreslenie historii procesu dywergencji zachodzacego migdzy dwoma blisko
spokrewnionymi gatunkami muchotéwki: zatobng i biatoszyja w oparciu o sekwencje calych genomow.
Jako gléwne zadanie badawcze mozna w tej pracy wyodrgbni¢ rekonstrukcj¢ historii demograficznej
wykorzystujac metode ABC (Approximate Bayesian Computing) w oparciu symulacje koalescencyjne.
W tym celu wykorzystano sekwencje genoméw dla 20 osobnikéw (10 na gatunek), ktére poddano
znacznej redukcji majacej na celu otrzymanie loci niezaleznych, potencjalnie nie-neutralnych i o
wysokiej jakosci sekwencji. Metody ABC stanowia klase¢ metod aproksymacyjnych, ktore wymagaja
szezegblowej akomodacji do analizowanego problemu, zaréwno w aspekcie doboru modeli
symulujgcych mozliwe (alternatywne) historie demograficzne jak i analizie wynikéw pod katem
potencjalnych artefaktow wplywajacych drastycznie na jakos¢ rozktadow a posteriori docelowych
parametrow. W tym zakresie badania Habilitantki moga stanowi¢ wzor do nasladowania. Dbatos¢ o
szczegdly metodyczne przekiada sie na mozliwo$é wyciagnigcia rzetelnych wnioskéw, do ktorych
mozna zaliczy¢ wykazanie, Zze analizowane gatunki rozdzielity si¢ stosunkowo niedawno (<0.7 M lat
temu), redukcje wielkosci populacji od momentu dywergencji oraz w przewadze jednokierunkowy
przepltyw gendéw miedzy muchotowka zatobna a biatoszyja. datowany niedawno w stosunku do czasu
dywergencji. Swiadczy to o prawdopodobnym scenariuszu specjacji allopartycznej. Wyniki badarn
zostaly wzbogacone do analizy fluktuacji efektywnej wielkosci populacji w oparciu o modelowanie
tempa koalescencji wzdtuz genomu (PSMC; pairwise sequential Markovian coalescent), ktore
pokazaty, ze tuz przed rozdzieleniem si¢ dwdéch linii filogenetycznych mial miejsce okresowy znaczny

wzrost wielkos¢ populacji linii ancestralnej.

W pracy 2 Habilitantka poddata analizie PSMC dane o petnej sekwencji genomu dla 38 réznych
gatunkow ptakow. Celem tych analiz byla rekonstrukcja historii demograficznej wybranych gatunkéw
ptak6w w okresie ewolucyjnym do ok. | miliona lat poczawszy od poczatku Holocenu (ok. 10 tys. lat
wstecz). Badania wylonily wspdlna dla réznych gatunkow ptakow ceche w postaci istnienia fluktuacji
efektywnej wielkosci populacji w tym okresie. W szczegdlnosci stwierdzono, ze genomy ptakow nosza
czgsto (cho¢ nie zawsze) molekularne slady znacznej redukeji wielkosci populacji.datowanej na okres
ostatniego lodowacenia plejstocenskiego. Co ciekawe, nie stwierdzono zwigzku migdzy obecnoscig
waskiego gardia w okresie zlodowacenia a obecnym zasiggiem wystgpowania gatunku, co wskazuje na
pewna niekonsekwencje w obserwowanych wzorcach. Rozdzielczos¢ metody PSMC uniemozliwia
rekonstrukcje najnowszej historii, narzucajac znaczace ograniczenie na przeprowadzone badania.
Niemniej, waznym wnioskiem plyngcym z pracy 2 jest wykazanie, Ze zwiazek migdzy globalnymi

zmianami klimatu a dynamika wielkosci populacji jest cecha wspdlng wielu gatunkow ptakow.



Celem pracy 3 bylo okreslenie historii demograficznej czterech gatunkéw muchotéwek: zatobnej,
biatoszyjej, polobroznej oraz altasowej. W tym celu wykorzystano pelne sekwencje genoméw dla 198
osobnikéw pochodzacych z 10 populacji. Analizy historii demograficznej przeprowadzono
wykorzystujac metode PSMC. Waznym elementem tej pracy bylo podjecie badan majacych na celu
okreslenie wptywu jakosci danych genomowych na wyniki analizy PSMC. Dzieki analizom wstepnym
mozliwe bylo skalibrowanie analizy tak, aby zredukowa¢ wptyw stopnia pokrycia genomu oraz
proporcji brakujacych danych na wywnioskowane historie demograficzne gatunkéw muchotéwek. W
ten sposob praca wyznaczyla standard dla analiz PSMC, co prawdopodobnie przyczynito sie do jej
popularnosci przejawiajgcej si¢ znaczng liczba cytowan. W kontekscie biologii muchotéwek praca
wykazala istnienie zwigzku migdzy dtugofalowa historia demograficzng a globalnymi zmianami
klimatu, szczegdlnie w odniesieniu do okreséw zlodowacenia, ktore drastycznie redukowaly liczebnos¢
gatunku. Co wigcej, analizy dostarczyly przekonujacych argumentéw na zachodzaca obecnie ekspansje
muchotowki zalobnej, a takze, choé w mniejszym stopniu, mucholéwki biatoszyjej. Zgodnie z
otrzymanymi wynikami, odtwarzanie populacji zdaje si¢ nie dotyczy¢ muchotéwki pétobroznej, ktéra

znajduje si¢ prawdopodobnie pod negatywnym wplywem degradacji siedlisk.

Celem ostatniej pracy z cyklu publikacji bylo okreslenie struktury genetycznej chromosomu Z w
kontekscie obecnosci sladéw dziatania doboru w populacjach czterech gatunkéw mucholéwek
badanych w pracy Nadachowska-Brzyska et al. (2016). Detekcje $ladéw doboru oparto na analizie
lokalnej homozygotycznosci genomu zaproponowanej przez Voighta i in. (2006) do wykrywania loci
znajdujacych sig po wptywem niedawnego lub trwajacego (kiedy utrwalenie allelu jest niekompletne)
doboru kierunkowego. Ze wzgledu na koniecznos¢ posiadania informacji odnosnie faz sprzezen
(haplotypow) badania ograniczono do subpopulacji 100 samic, dla ktérych wyodrebniono sekwencje
chromosomu Z, ktéry u samic ptakow wystepuje w liczbie 1 kopii na komérke (analogicznie do
chromosomu X u samec6w ssakéw). W badaniach wykazano istnienie wielu miejsc wskazujacych na
dziatanie doboru kierunkowego, cho¢ ich lokalizacja okazala si¢ czesto specyficzna dla gatunku jak i
populacji. Na poziomie migdzy-gatunkowym taka obserwacja jest zgodna z oczekiwaniami, poniewaz
Jest ona skutkiem niezaleznej ewolucji badanych gatunkow w ciagu ostatnich kilkuset tysiecy lat (na co
wskazujg wyniki 1 pracy cyklu). Z kolei istnienie loci pod wptywem doboru specyficznych dla
populacji w ramach gatunku budzi pewne watpliwosci. Zdaniem autoréw pracy uzyskany wynik moze
by¢ $wiadectwem doboru dzialajacego lokalnie, cho¢ nie wykluczaja oni réwniez istnienia innych
czynnikdw zaklocajacych, takich jak historia demograficzna, a szczeg6lnie efekt waskiego gardta. W
mojej opinii efekt demografii (tj. struktury genetycznej niezaleznej od doboru) jest niedostatecznie
eksplorowany w tych analizach, pozostawiajac wrazenie ,,niedosytu” argumentacji w odniesieniu do
faktycznego istnienia czgstych, specyficznych sladéw doboru. Tym bardziej, ze w omawianej pracy nie
podjeto préby (a przynajmniej nie opisano) identyfikacji gendw, ktore kryja sig za wskazanymi $ladami

doboru. Uwazam, ze dalsze badania nad odpornoscia zastosowanej metody na czynniki zaklécajace



powinno pomoc rozwiac te watpliwosci, dzieki czemu udatoby si¢ uniknaé spekulacji w jakim stopniu

obserwowany poziom utrwalenia jest faktycznie efektem doboru.

Jako warto$ciowy aspekt badan opisany w pracy 4 postrzegam wniosek ptynacy z por6wnania wynikow
dla subpopulacji samic i samcow. Dzieki temu bylo mozliwe pokazanie explicite, ze bezbl¢dna
znajomos¢ halotypéw ma kluczowe znaczenie dla detekcji sladow niedawnego doboru testem Voighta.
Wykorzystanie tej metody do autosomdw jest zatem mozliwe jedynie, gdy dostepna jest znaczna liczba
diploidalnych genomow - wowczas statystyczna rekonstrukcja haplotypow daje wyniki obarczone
matym bledem. W przypadku badanej subpopulacji samcdw, autorzy nie byli w stanie potwierdzié
obecnosci loci znajdujacych sie pod wplywem dziatania doboru wykrytych w subpopulacji samic,
nawet przy znacznej liczbie 80 prob samcédw. Z kolei wskazane przez metode loci (nie stwierdzone u
samic) uznali za prawdopodobne wyniki falszywe pozytywne. Powyzsze spostrzezenia maja istotne

znaczenia zarowno dla przysztych badan jak i interpretacji wynikow badan juz opublikowanych.
Podsumowanie:

W oméwionym cyklu publikacji Dr Krystyna Nadachowska-Brzyska przedstawita oryginalne wyniki
badan z zakresu biologii ewolucyjnej ptakdw. Dzigki zastosowaniu nowoczesnych metod badawczych
wykazala obecnos¢ w genomie ptakéw molekularnych sladéw historii demograficznej (neutralnej) oraz
dzialania doboru naturalnego. Wykazala si¢ przy tym najlepszej proby rzetelnoscia naukowa,
szczegolnie w odniesieniu do analizy danych oraz interpretacji uzyskanych wynikéw. Wysoka range
uzyskanych wynikow potwierdzaja dane bibliometryczne czasopism, dla ktorych sredni Impact Factor
(w roku publikacji) wynosi 7,27. Nalezy przy tym podkresli¢, ze wszystkie artykuly naukowe

stanowigce osiaggnigcie naukowe zostaty opublikowane w prestizowych czasopismach naukowych.

Po lekturze publikacji skladajacych si¢ na osiagnigcie naukowe trudno jest mi jednoznacznie
odpowiedzie¢ na pytanie, w jakim stopniu przedstawione badania byly napedzane danymi i
mozliwosciami ich analizy (,,data-driven™) a w jakim — hipotezami naukowymi (,,hypothesis-driven™).
Ta uwaga odnosi si¢ szczegolnie do pierwszej publikacji w cyklu, ktorej wstep skupia sie na nowych
mozliwosciach analizy danych, natomiast problem biologiczny jest pozostawiony na marginesie. Muszg
jednak podkresli¢, ze w czasie publikacji (2013 rok) badania Wnioskodawczyni mialy charakter
pionierski, jako przykiad analizy sekwencji catych genoméw gatunkéw niemodelowych. Majac na
uwadze pionierski charakter badan, przestawione osiagniecie naukowe oceniam jako znaczacy
wklad Habilitantki w rozwoj nauk biologicznych i w pelni zgadzam si¢ ze stwierdzeniem
pojawiajacym si¢ w autoreferacie, ze dzigki badaniom dr Nadachowskiej-Brzyskiej muchotowki staty
si¢ jedna z najlepiej poznanych grup kregowcdw pod wzgledem historii demograficznej. Na réwni
wysoko oceniam przy tym wklad w rozwdj biologii ewolucyjnej ptakéw jak i wklad w rozwoj metod
badawczych tej dziedziny. Do najwazniejszych osiggnig¢ uzyskanych w toku realizacji badan

przedstawionych w eyklu publikacji zaliczam:



1. Dostarczenie argumentéw $wiadczacych o allopartycznej specjacji u muchotowek.

2. Wykazanie istotnej roli dryfu genetycznego w ewolucji gatunkéw ptakéw powigzanego z
okresowymi globalnymi zmianami klimatu.

3. Wykazanie istnienia licznych sladéw dziatania niedawnego (lub nadal trwajacego) doboru
kierunkowego u badanej grupy, umozliwiajacych wskazanie potencjalnych loci podlegajacych
nieneutralnej ewolucji.

4. Wykazanie istotnego wplywu jakos$ci sekwencji genomu na wyniki rekonstrukeji historii

demograficznej.
2. Ocena aktywno$ci naukowej

Dr Nadachowska-Brzyska posiada w dorobku naukowym 17 artykutow naukowych, w kazdym
przypadku opublikowanych w czasopi$mie o zasiggu miedzynarodowym (indeksowanym przez WoS).
Po uzyskaniu stopnia doktora Habilitantka opublikowala facznie 12 artykuléw naukowych, z czego 8§
stanowi dorobek naukowy nie wlaczony do osiagnigcia naukowego. Wérdd tych artykutow znajduja sie
publikacje w tak renomowanych czasopismach jak Nature czy Molecular Biology and Evolution.
Dorobek naukowy mozna oceni¢ jako spojny tematycznie, poniewaz dotyczy on powiazanych ze sobg
zagadnien z zakresu biologii ewolucyjnej, tj. znaczenia doboru, dryfu i przeptywu gendw w procesie
dywergencji i specjacji réznych grup krggowceédw. Czesé publikacji naukowych jest owocem pracy w
zespole prof. H. Ellegrena (Uniwersytet w Uppsali), czes¢ wynika z kontynuowania wspétpracy
naukowej z naukowcami z osrodka macierzystego, tj. Uniwersytetu Jagiellonskiego. Wszystkie prace
opublikowane po uzyskaniu stopnia doktora sa wieloautorskie, przy czym Habilitantka jest pierwszym
autorem w jednym artykule, ktéry (zgodnie z deklaracja w tekscie artykutu) stanowit czesé Jej
rozprawy doktorskiej. Wklad w powstanie prac spoza osiagniecia jest trudny do oceny, za wyjatkiem
pracy ,.pierwszoautorskiej” oraz 3 artykuldéw, w ktérych znajduje si¢ jawna deklaracja wkladu
poszczegdlnych autoréw. Z tych deklaracji wynika, ze Wnioskodawczyni brata udziat w analizach
danych. Niemniej, jawny udzial Habilitantki w zespole autorskim potwierdza jej istotny wkiad w
powstanie tych prac a takze umiejetno$é pracy w zespotach naukowych, ktéra jest nieodzowna w
przypadku, gdy badania majg charakter empiryczny i bazuja na nowoczesnych metodach
molekularnych i statystycznych. Na podstawie dorobku Dr Nadachowska-Brzyska wylania sie jako
specjalista w zakresie analizy i interpretacji danych pod katem molekularnych $ladéw dywergencji.
Wyrazem duzego znaczenia badan realizowanych z Jej udzialem s dane bibliometryczne, ktére na
dzien formulowania recenzowanego wniosku przedstawiajg sie imponujaco: Indeks Hirscha = 9, Liczba

cytacji bez autocytowan = 780, sumaryczny wskaznik Impact Factor = 117,2.

Poza dorobkiem publikacyjnym, Habilitantka legitymuje si¢ takze cennym dorobkiem naukowym w
postaci petnienia funkcji recenzenta manuskryptow skladanych do prestizowych czasopism naukowych
takich jak Molecular Ecology, Molecular Biology and Evolution, Nature Ecology and Evolution czy

Molecular Ecology Resources. Ponadto byta czionkiem rady redakcyjnej czasopisma Ecology and

6



Evolution. Praca dla takich czasopism jest wyrazem uznania Habilitantki przez migdzynarodowe

srodowisko naukowe.

Waznym aspektem dziatalnosci naukowej jest pozyskiwanie srodkéw na badania w postaci grantow.
Biorac pod uwage okres po uzyskaniu stopnia doktora, Habilitantka wykazata ograniczong aktywnos¢
w tym zakresie, otrzymujac jeden grant w konkursie Narodowego Centrum Nauki Sonata Bis w 2019.
Nalezy jednak podkresli¢, ze 5-letni grant ma migdzy innymi na celu powotanie nowego zespotu

badawczego, co $wiadczy o checi zajecia pozycji lidera zespotu i napawa ze wszech stron optymizmem.

Habilitantka wykazuje réwniez aktywnos¢ naukowg jako aktywny uczestnik konferencji naukowych i
sympozjow, podczas ktorych wyglosita facznie 7 referatow (w okresie po doktoracie). Pelnila takze
funkcje przewodniczacego komitetu organizacyjnego 50 Miedzynarodowych Warsztatow Biologii

Ewolucyjnej, jednakze miato to miejsce jeszcze przed uzyskaniem stopnia doktora.

Habilitantka nie prowadzita regularnych zaje¢ dydaktycznych na poziomie szkoly wyzszej, co wynikalo
wprost z charakteru stanowiska na ktérym byta zatrudniona. Niemniej, posiada Ona w swoim dorobku
aktywnosci naukowej takze do$wiadczenie w zakresie realizacji zaje¢ warsztatowych i wykladow.
Sprawowata takze opieke naukowa nad dwoma magistrantami oraz doktorantem (dr Ludovic Dutoit,
Uppsala), a takze petnila funkcje promotora pomocniczego w przewodzie doktorskim dr. Piotra
Zielinskiego (Uniwersytet Jagiellonski). Trwaty owoc sprawowanej opieki merytorycznej stanowia

bardzo dobre publikacje naukowe znajdujace si¢ w dorobku Habilitantki.
3. Whiosek koncowy

Przedstawiony we wniosku dorobek naukowy, zaréwno w postaci osiagnigcia naukowego jak i
aktywnosci naukowej wskazuje, ze Dr Krystyna Nadachowska-Brzyska jest dojrzatym, uksztaltowanym
pracownikiem naukowym. Osiagniecie naukowe pokazuje, ze Habilitantka realizuje badania naukowe
na najwyzszym $wiatowym poziomie, a wyniki tych badan stanowig w mojej ocenie cenny wkiad w
dyscypling Nauki biologiczne. Tym samym stwierdzam, ze przedstawione osiagniecie naukowe oraz
aktywnos¢ naukowa Wnioskodawczyni spelniajg warunki okreslone w ustawie ,,Prawo o szkolnictwie
wyzszym i nauce” (Dz. U. z 2018 r, poz. 1668 ze zm.), dotyczace nadania stopnia doktora
habilitowanego. Jednoczesnie skladam wniosek do Komisji Habilitacyjnej o podjecie stosownej
uchwaly opiniujacej pozytywnie wniosek Dr K. Nadachowskiej-Brzyskiej o nadanie stopnia

doktora habilitowanego.
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