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Recenzja osiggniecia naukowego na podstawie cyklu prac
»Okreslenie podtoza genetycznego i opracowanie predyktoréow DNA wybranych cech
wioséw u cztowieka dla potrzeb badan kryminalistycznych i innych nauk biomedycznych”
oraz ocena catoksztattu dorobku naukowego w postepowaniu habilitacyjnym
dr Eweliny Pospiech

Uchwatg Rady Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu Jagiellonskiego zostatem
powotany na recenzenta komisji habilitacyjnej w postepowaniu w sprawie nadania dr Ewelinie
Pospiech stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych
w dyscyplinie nauki biologiczne. Opinie przygotowatem na podstawie przekazanych
mi dokumentow, zawierajgcych niezbedne informacje.

I Przebieg kariery zawodowej

Habilitantka ukonczyta studia na Wydziale Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii
Uniwersytetu Jagielloriskiego, uzyskujac tytut magistra biotechnologii w dn. 10 czerwca
2010 r. W 2013 r. uzyskata stopienn doktora nauk biologicznych na Wydziale Biologii tegoz
Uniwersytetu. W latach 2012-2017 pracowata jako asystent naukowy w Zaktadzie Genetyki
i Ewolucjonizmu tego Wydziatu, a nastepnie od 2017 r. jako adiunkt naukowy w Matopolskim
Centrum Biotechnologii Uniwersytetu Jagielloriskiego, gdzie pracuje do chwili obecne;j.

Il Ocena cyklu publikacji stanowigcych osiggniecie naukowe bedace podstawa

do wnioskowania o uzyskanie stopnia doktora habilitowanego

Osiggniecie naukowe Habilitantki nosi tytut ,Okreslenie podfoza genetycznego
i opracowanie predyktorow DNA wybranych cech wioséw u cztowieka dla potrzeb badan
kryminalistycznych i innych nauk biomedycznych”. Habilitantka przedstawia liste szesciu
pozycji literaturowych, ktére powstaty w latach 2015-2020. Jest to cykl pieciu prac
oryginalnych, w tym jedna to list do redakcji czasopisma Journal of Dermatology Science jako
oryginalna praca badawcza oraz jedna praca przeglagdowa. Wszystkie te publikacje powstaty
jako efekt realizacji czterech réznych projektéw i po uzyskaniu przez Habilitantke doktoratu.
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W jednym z projektow byta ona kierownikiem (Sonata NCN), w drugim koordynatorem
zespotu (grant NCBR), a w dwdch pozostatych wykonawcg - grant NCBR oraz udziat
w konsorcjum finansowanym w ramach 7. Programu Ramowego Unii Europejskiej.

W trzech pracach oryginalnych (1, 3 i 5) Habilitantka byta pierwszym autorem
i jednoczesnie korespondencyjnym, a w kolejnej pracy oryginalnej (4) byfta pierwszym
autorem. W pracy bedacej metaanalizg wynikéw z réznych osrodkéw (2) byta 6smym sposréd
czterdziestu autoréw, zas w artykule przeglagdowym (6) byfa autorem ostatnim
i korespondencyjnym. Podata takze sumaryczne dane bibliometryczne tych prac, w tym ich
liczbe cytowan, ktdére wynoszg wg Google Scholar 93, a wg Web of Science - 60.

W Autoreferacie omowienie osiggniecia naukowego i uzyskanych wynikéw rozpoczyna
sie od celu i znaczenia praktycznego tych badan. Nastepnie Habilitantka przedstawia liste
siedmiu najwazniejszych wynikdw stanowigcych podstawe przewodu habilitacyjnego,
aby po wprowadzeniu do tematyki badan przejs¢ do ich omoéwienia. Habilitantka szczegétowo
opisata swoje wyniki w tematycznych czesciach wskazujac, ktére z nich odnoszg sie
do kazdej z szesciu publikacji. W niniejszej recenzji opisatem kolejno ponizej najwazniejsze
wyniki w kazdym z tych artykutéow.

W pracy z 2015 r. (Publikacja 1) przeprowadzono badanie szesciu SNP zlokalizowanych
w trzech genach [trichohyaliny (TCHH), WNT10A i FRAS1] na prébie 528 oséb z Polski.
Przy uzyciu regresji logistycznej, drzewa regresji i sieci neuronowych, stosujgc procedure
dziesieciokrotnej walidacji krzyzowej oceniono zdolnos¢ predykcyjng potencjalnych
wariantow DNA. Do zweryfikowania wydajnosci opracowanych modeli predykcyjnych
wykorzystano niezalezng probe, ktorg stanowito 142 meiczyzn z szesciu populacji
europejskich. Badania dr Pospiech i wspotpracownikéw potwierdzity zwigzek rs11803731
(TCHH), rs7349332 (WNT10A) i rs1268789 (FRAS1) SNP z morfologig wtoséw. Opublikowane
wyniki badan staty sie punktem wyjscia do opracowania testu predykcyjnego dla wtosow
u Europejczykow.

W kolejnej pracy (Publikacja 2) przeprowadzono badania asocjacyjne catego genomu
(GWAS) i badania replikacyjne w grupie 28 964 o0s6b z 9 kohort o réznym pochodzeniu
geograficznym. Metaanaliza trzech europejskich GWAS zidentyfikowata 8 nowych loci genéw
(ERRFI1/SLC45A1, PEX14, PA.DI3, TGFA, LGR4, HOXC13, KRTAP i PTK6) oraz potwierdzita
4 znane wczesniej loci w genach TCHH/TCHHL1/LCE3E, WNT10A, FRAS1 i LINCO0O708/GATA3.
Wszystkie te loci wykazywaly istotny zwigzek miedzy genomem a ksztattem witoséow
(P < 5e-8), a w co najmniej jednej z 6 dodatkowych kohort pochodzenia europejskiego,
amerykanskiego i wschodnioazjatyckiego zostaty one zreplikowane. Ponadto, potwierdzono
z nominalnym poziomem istotnosci udziat trzech dodatkowych, znanych wczesniej genéw
(EDAR, OFCC1 i PRSS53). Wielowymiarowy model regresji wykazat, ze 14 SNP z réznych genéw
istotnie i niezaleznie przyczynia sie do zmiany ksztattu wtoséw, co potwierdzajg wysokie
wartosci AUC w niezaleznej kohorcie walidacyjnej. Badania, w ktérych uczestniczyta
dr Pospiech wskazaty geny docelowe i warianty DNA, ktére moga by¢ odpowiedzialne
za ksztatt wtoséw u ludzi. Tym samym, te badania znaczgco poszerzyly wiedze na temat
podjety we wczesniejszej pracy Habilitantki, tj. w Publikaciji 1.



W Publikacji 3 bedacej listem do Edytora z oryginalnymi wynikami, Habilitantka
pokazata wraz ze wspodtpracownikami, iz morfologia wtoséw stanowi dobry model
do studiowania epistazy. W badaniu tym przeanalizowano zmienno$s¢ DNA w 5 genach
kojarzonych wczesniej z ksztattem wioséw i 6 nowych genach wytypowanych na podstawie
przegladu literatury. Zgenotypowano 31 SNP w genomie ponad 1600 Europejczykéw z Polski
i 96 mieszkancéw Azji Wschodniej z Korei Potudniowej. Za pomocg binarnej regresji
logistycznej przetestowano asocjacje pojedynczych loci, a epistaze oceniano za pomocg
metody Classification and Regression Trees (CRT) oraz Multifactor Dimensionality Reduction
(MDR). Wyniki tych analiz potwierdzity efekty dla TCHH, FRAS1 i WNT10A u Europejczykéw
i EDAR u mieszkaricéw Azji Wschodniej. Ponadto, u Europejczykéw zidentyfikowano nowe
powigzanie dla loci w genach KRT71 i KRT5 kodujgcych keratyny typu ll. Oprécz tego,
dr Pospiech i wspétpracownicy zastosowali metode uczenia maszynowego, majaca potencjat
do uchwycenia ztozonych efektéw nieliniowych. Metoda CRT ujawniono, ze TCHH reaguje
z nowym genem ksztattu wioséow (RPTN) zaangazowanym w determinacje fenotypu
Europejczykow. Te badania poszerzajg wiedze na temat genetyki ksztattu wtoséw na glowie,
co wskazuje, ze epistaza moze odgrywac wazing role w okresleniu duzej zmiennosci tej cechy.
Efekty interakcji gendéw ujawnione w tym badaniu powinny by¢ zdaniem autoréw
obserwowane w innych prébkach populacyjnych. Taka analiza interakcji genetycznych
pomoze wyjasni¢ pozostatg czes¢ ogdlnej odziedziczalnosci ksztattu wioséw na gtowie.

Publikacja 4 dotyczyta poszerzenia fenotypowania kryminalistycznego DNA
o przewidywanie ksztattu wioséw na gtowie na podstawie DNA, a nie tylko w oparciu
o pigmentacje. W tej pracy oceniano zdolno$¢ przewidywania ksztattu wtoséw na gtowie,
badajac rozszerzony zestaw kandydatéw predyktoréw SNP oraz przy uzyciu niezaleznego
zestawu probek do walidacji modelu. Budowe modelu predykcyjnego przeprowadzono
na 9674 osobach (6068 z Europy, 2899 z Azji i 707 majacych europejskich i azjatyckich
przodkéw) z wykorzystaniem 90 SNP jako nowych kandydatéw na predyktory. Do walidacji
modelu wykorzystano dane dotyczace fenotypu 2415 os6b stanowigcych niezalezng prdbe
(2138 Europejczykdéw i 277 oséb spoza Europy) i zastosowano dwie platformy masowego
sekwencjonowania réwnolegtego: lon Torrent PGM i MiSeq, lub platforme MassARRAY.
Opracowano dwumianowy model do przewidywania wioséw prostych i nieprostych
na podstawie 32 SNP z 26 loci genetycznych, ktére zidentyfikowano jako istotne dla tego
modelu. Model ten osiggnat znaczaca doktadnos¢ wyrazong jako AUC, gtéwnie dzieki
wptywowi jednego SNP w EDAR u nie-Europejczykow. Biorgc pod uwage wielkos¢ prébki
i wykorzystanie potencjalnych markeréw DNA, badanie to wedtug autoréw stworzyto
najbardziej solidny, zwalidowany i statystycznie istotny model predykcyjny oraz zestaw
markerow predykcyjnych SNP do przewidywania ksztattu wtoséw na gtowie na podstawie
DNA.

Publikacja 5 dotyczyta mozliwosci przewidywania siwienia wtosdw na gtowie zaleznego
od DNA, badanego metodami Next Generation Sequencing (NGS) i obejmujacego caty egzom.
W tej pracy oceniano potencjat danych genetycznych do przewidywania siwienia wtoséw
w populacji blisko 1000 o0s6b z Polski. Uzyskane wyniki obejmowaty sekwencjonowanie catego



egzomu, a nastepnie ukierunkowang analize 378 egzomdéw i SNP wybranych z literatury.
Opracowano dwa modele predykcyjne, ktére obejmowaty wiek, ptec¢ i 13 unikalnych SNP. Dwa
SNP o najwyzszym wyniku mRMRe zidentyfikowano w genie KIF1A oraz w genie znanym
wczesniej i zwigzanym z wypadaniem wtosow - FGF5. Model siwienia w pordwnaniu z brakiem
przewidywania siwienia osiggnat duzg dokfadnos¢ gtéwnie w oparciu o wiek. Warianty
genetyczne wyjasniaty mniej niz < 10% zmiennosci siwienia wiloséw. Okazato sie zatem,
ze wptyw poszczegdlnych SNP na doktadnosé przewidywania siwienia wtoséw jest niewielki.
Te badania rozszerzajg wiedze na temat genetyki lezgcej u podstaw proceséw siwienia
wtosow, przedstawiajg prototypowe modele do przewidywania tej cechy i dowodzg, iz jest
ona genetycznie bardzo ztozona.

Publikacja 6 to artykut przegladowy, ktorego gtéwnym tematem jest wykorzystywanie
oznaczania poziomu metylacji DNA jako metody do przewidywania wieku. Punktem wyjscia
tego opracowania byto powotanie sie na liczne badania, ktére pokazaty, ze modyfikacje
epigenetyczne takie, jak np. metylacja DNA korelujg ze starzeniem sie i chorobami zwigzanymi
z wiekiem. W kilku z nich przedstawiono préby przewidywania wieku chronologicznego
za pomoca zwigzanych z wiekiem zmian w metylacji DNA niektérych wysp CpG. Autorzy tej
pracy przeprowadzili klasyfikacje réznych badan, ktére sledzity proces starzenia sie¢ w oparciu
o zmiany metylacji DNA. Na tej podstawie pokazali, jak oznaczanie epigenetycznych zegaréw
wieku cztowieka ewoluowato od zwyktego chronologicznego estymatora wieku
do wykorzystania go jako wskaznika dtugosci zycia i stanu zdrowia. Autorzy opisali rowniez
mozliwosci przewidywania stanu zdrowia i chordb na podstawie oszacowania tempa zmian
wieku epigenetycznego w réznych stanach klinicznych i pod wptywem czynnikéw zwigzanych
z réznym stylem zycia. W konkluzji autorzy omawiajg strategie modulowania starzenia
i przeprogramowywania wieku w wyniku cofania zmian epigenetycznych stwierdzajac,
ze dotychczasowe badania z wykorzystaniem zwierzat uzasadniajg podjecie takich badan
u ludzi.

Opisane prace stanowig spojny zestaw tematyczny, ktérego przewodnia ideg jest
przewidywanie cech osobniczych, w szczegdlnosci wioséw na podstawie DNA i jego
modyfikacji. W pracy doswiadczalnej Habilitantka skupita sie gtéwnie na tych metodach, ktdre
mogg mie¢ zastosowanie w kryminalistyce i kosmetologii. Okreslenie ze znanym
prawdopodobienstwem ksztattu witosow, siwienia czy wieku cztowieka w oparciu o materiat
genetyczny moze stanowi¢ wazng pomoc w pracy $ledczych. Publikacje dr Podpiech, ktére
wchodzag w sktad osiggniecia naukowego stanowig waziny fragment tego typu badan.
Na podkreslenie zastuguje fakt, iz choc s3 to czesto prace z udziatem zagranicznych autoréw
to w czterech z nich Habilitantka jest albo pierwszym i korespondencyjnym autorem, albo
jak w przypadku artykutu przeglagdowego, autorem ostatnim i korespondencyjnym. Wskazuje
to na kluczowa role Habilitantki w tych badaniach. Dr Pospiech wskazata w oswiadczeniach,
iz Jej udziat polegat przede wszystkim na stworzeniu koncepcji prac, planowaniu doswiadczen,
statystycznej analizie danych, interpretacji wynikéw i przygotowaniu manuskryptow, a takze
koordynowaniu przeprowadzanych doswiadczen (szczegoéty na str. 3, zat. 4). Procentowy



udziat w kolejnych pracach wynosit odpowiednio 40 w P1, 5 w P2, 45 w P3, 30 w P4, 60 w P5
oraz 20 w P6. Analiza oswiadczen wspodtautoréw potwierdza te dane.

Wyniki badan w tych publikacjach potwierdzajg oczekiwany wielogenowy charakter
cech wtoséw i wskazujg, iz znane i zidentyfikowane przez Autorke i wspotpracownikéw
warianty genetyczne tylko czesciowo odpowiadajg za obserwowang zmiennos$¢é fenotypowa.
Na podkreslenie zastuguje to, iz w pracach tych przedstawiono pierwszy na swiecie model
do genetycznego przewidywania ksztattu wtosdw i ich siwienia, ktéry juz jest wykorzystywany
w kryminalistyce i zaadaptowany w dostepnym komercyjnie zestawie. Szkoda,
ze w Autoreferacie nie wspomniano dlaczego te odkrycia nie byly chronione patentem,
co mogtoby przynies¢ konkretne korzysci finansowane. Wykazano takze, iz efekty
plejotropowe i interakcja genetyczna majg istotne znaczenie w zrozumieniu mechanizméw
molekularnych decydujgcych o cechach m.in. wioséw. Uzyskane wyniki wzmacniajg hipoteze
modelu omnigenicznego, co ma kolosalne znaczenie dla przewidywania cech w kryminalistyce
i genetyce medycznej. Wyniki osiggniecia naukowego dr Eweliny Pospiech stanowig zatem
znaczacy wktad w nauke podstawowa i rozwéj dziedziny, ale réwniez moga miec bezposrednie
zastosowanie praktyczne. Artykuty opublikowano w czasopismach o znaczacym wptywie,
znajdujgcych sie na czotowych miejscach w pierwszym kwartylu, co wskazuje, ze redaktorzy
tych czasopism réwniez docenili znaczenie opisywanych badan.

Podsumowujac, cykl szesciu prac przedstawionych przez dr Eweline Pospiech jako
osiggniecie habilitacyjne spetnia catkowicie warunki przewidziane Ustawg z dnia 20 lipca
2018 r. Prawo o szkolnictwie wyziszym i nauce (Dz. U. z 2020 r. poz. 85 z pdin. zm.)
w postepowaniu o nadanie stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk Scistych
i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.

1. Ocena pozostatych osiggnie¢ naukowo-badawczych

Dziatalnos¢ naukowa Habilitantki obejmuje réwniez inne zagadnienia niz te wchodzace
w sktad osiggniecia habilitacyjnego. Przed uzyskaniem doktoratu Habilitantka opublikowata
6 artykutow, a pozostate, w imponujacej liczbie ponad 30 prac, juz ze stopniem doktora.
Wyniki tej dziatalnosci to zatem kilkadziesigt artykutéw, ktére ukazaty sie w latach 2011-2018
w dobrych i bardzo dobrych czasopismach obecnych w PubMed. Zagadnienia omawiane
w tych pracach w latach 2018-2021 to, oprécz tematyki bezposrednio zwigzanej
z osiggnieciem habilitacyjnym, m.in. badanie szlaku sygnatu Wnt/beta-kateniny, wptywu
alkoholu na przewidywanie wieku osobniczego metodg analizy metylacji DNA, poszukiwanie
metod przewidywania koloru oczu na podstawie DNA, epigenetyczna analiza wieku
osobniczego z prébek nasienia, analiza kardiomiocytéw otrzymanych z komorek iPS, analiza
poziomu cytokin u pacjentéw z COVID-19 i inne prace zwigzane z infekcjg SARS-CoV-2,
zaleznos¢ wystepowania piegdw od DNA, przewidywanie metodg GWAS zaburzen
metabolizmu tamoxifenu u pacjentek z nowotworami piersi, rola epigenetycznych modyfikacji
w chorobie Alzheimera. Ta lista nie wyczerpuje tematyki artykutéw, ktérych wspétautorkg jest
dr Ewelina Pos$piech. Pokazuje natomiast Jej wspotprace naukows i to, iz Jej umiejetnosci



sq wykorzystywane przez réznych badaczy w réinych osrodkach. Zréznicowany zakres

tematyki tych prac, wspétudziat w badaniach zespotéw krajowych i miedzynarodowych oraz

jakos¢ publikowanych artykutéw wskazujg, iz Habilitantka jest dojrzatym naukowcem

o szerokim zakresie wiedzy i ekspertyzy oraz jest bardzo dobrze rozpoznawana i powazana

w srodowisku naukowym. W petni zastuguje na uzyskanie samodzielnosci naukowe;j.

Inne dokonania naukowe Habilitantki - udziat w projektach naukowych:

Kierownik projektu Sonata finansowanego przez NCN

Koordynator zespotu projektowego UJ w projekcie EPIGENOM finansowanym przez
NCBR w ramach konsorcjum koordynowanego przez CLKP

Wykonawca w projekcie 7. PR European Forensic Genetics - Network of Excellence
Udziat w projekcie miedzynarodowym VISAGE KE w ramach H2020 realizowanym przez
13 jednostek europejskich, w tym przez Matopolskie Centrum Biotechnologii UJ,
w ktérym pracuje od 2017 r.

Wykonawca w dwdch projektach NCN kierowanych przez prof. dr hab. Jézefe Styrne
oraz przez prof. dr hab. Jolante Jure, w takie w projekcie naukowym NEXT
finansowanym przez NCBR i kierowanym przez dr hab. Magdalene Spolnicka z CLKP
Udziat w projekcie finansowanym przez NAWA i realizowanym wspolnie z University
of Applied Sciences w Wiedniu.

Informacja o osiaggnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych
nauke lub sztuke oraz wspétpracy miedzynarodowej Habilitantki

Dziatalno$¢ dydaktyczna:

Opieka nad praca doktorska jako promotor pomocniczy Magdaleny Marcinskiej
z Wydziatu Biologii UJ, ktérej promotorem byt prof. dr hab. Wojciech Branicki

Pomoc w przygotowaniu 6 prac magisterskich w latach 2011-2014 prowadzonych
na Wydziale Biologii UJ (Katarzyny Kruczek, Anny Marczakiewicz, Kingi Mordeckiej,
Magdaleny Smolik, Aleksandry Blecharczyk i Ewy Lewkopowicz)

Prowadzenie ¢wiczen dla studentéw na Wydziale Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii
UJ, Wydziale Biologii UJ oraz w Uniwersyteckim Centrum Medycyny Weterynaryjnej
UJ-UR

Prowadzenie ¢wiczen z biologii molekularnej dla studentéw studium podyplomowego
na Wydziale Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii UJ

Prowadzenie warsztatéw na konferencjach naukowych w Krakowie (2015), Seulu
(2017), Lionie (2018), Krakowie (2018) i Pradze (2019) w zakresie metod
kryminalistycznego fenotypowania DNA, metod analizy metylacji DNA oraz
bioinformatycznej analizy danych.



Dziatalnos¢ organizacyjna:

Wspotorganizator konferencji pt. Symposium of Forensic Genetics & EUROFORGEN-
NoE

Dziatalnos¢ ustugowa w zakresie bioinformatycznej analizy danych NGS prowadzonej
w zespole Genomics Core Facility Matopolskiego Centrum Biotechnologii UJ.

Wspotpraca krajowa i zagraniczna:

Stypendium wyjazdowe przyznane przez International Society for Forensic Genetics
na staz na Wydziale Medycznym Uniwersytetu Santiago de Compostela
Krétkoterminowy staz na Warszawskim Uniwersytecie Medycznym w celu poznania
protokotu RRBS do wielkoskalowej analizy metylacji DNA

Krétkoterminowy staz w Pracowni Badan Wielkoskalowych Zaktadu Genetyki Centrum
Onkologii w Warszawie.

Osiagniecia popularyzujace nauke:

Udziat w Matopolskiej Nocy Naukowcow i wygtoszenie wyktadu pt. Jak bardzo sie
roznimy - analiza DNA dla celéw sqdowych

Wspotautorstwo artykutu przeglagdowego w Archiwum Medycyny Sqdowej
i Kryminologii na temat nowoczesnych genetycznych rozwigzan stosowanych
we wspotczesnym sgdownictwie

Wywiad dla TVP Krakow na temat stosowania metod genetycznych do okreslania
koloru wioséw w celach kryminalistycznych.

Inne wybrane osiggniecia zwigzane z dziatalnoscig naukowa:

Nagroda Mtodego Naukowca w roku 2014 przyznana przez Japonskie Towarzystwo
Genetyki Cztowieka

Nagroda Fundacji na rzecz Nauki Polskiej w ramach programu START2017 za wyniki
badan nad ksztattem wtosow, ktére sg gtdwng czescia tego osiggniecia habilitacyjnego
Nagrody za najlepszg prace magisterska (2011) i za wybitg rozprawe doktorska (2013)
Wygtoszenie referatbw na miedzynarodowych i krajowych konferencjach
tematycznych, wtym na zaproszenie w ramach 59. Konferencji Japan Society of Human
Genetics w Tokio (2014), Human Identification Solution Conference w Rzymie (2018)
i International Symposium on Forensic DNA and Law w Seulu (2020), w ktorej wzieta
udziat online.

Podsumowanie oceny poszczegdlnych obszarow dziatalnosci Habilitantki

Dorobek naukowy dr Eweliny Pospiech to co najmniej 45 publikacji w PubMed. Ogdlna

liczba cytowan wg bazy Scopus wynosi 638 (525 bez autocytowan), a wg Google Scholar 1141
(995); wspdtczynnik Hirscha=15. Na tym etapie kariery naukowej sg to bardzo dobre wskazniki.



Habilitantka byfa kierownikiem projektu NCN, ma znaczacy dorobek dydaktyczny
i popularyzatorski oraz niewielki organizacyjny. Podsumowujgc, bardzo pozytywnie i wysoko
oceniam recenzowane osiggniecie naukowe dr Eweliny PoSpiech oraz Jej aktywnos$¢ naukowa.
Jedyna drobna uwaga krytyczna dotyczaca kariery naukowej to fakt, iz nie odbyfa dtuzszego
podoktorskiego stazu zagranicznego.

Dr Ewelina Pospiech bardzo dobrze przygotowata Autoreferat, zebrata odpowiednie
informacje oraz dokumenty, w tym oswiadczenia od wspotautoréw. Analiza przygotowanych
przez Habilitantke materiatéw pokazuje Jej wielkie zaangazowanie w ich opracowanie, a takze
udziat innych oséb. Czas na to poswiecony z pewnoscig mogtby by¢ wykorzystany na bardziej
produktywne dziatania i umozliwi¢ dr Pospiech prowadzenie dalszych owocnych badan
naukowych, a takze szybsze usamodzielnienie sig. Czy nie warto zatem wrdcic do dyskusji nad
likwidacja habilitacji?

Whniosek koncowy

Uwzgledniajgc wartos¢ merytoryczng cyklu prac przedstawionego jako osiagniecie
naukowe oraz ocene catoksztattu dorobku naukowego, dydaktycznego, popularyzatorskiego
i organizacyjnego dr Eweliny PoSpiech stwierdzam, ze spetniajag one kryteria wynikajace
z Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2020 r. poz. 85
z pozn. zm.). Zwracam sie do Wysokiej Rady Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu
Jagielloriskiego z wnioskiem o nadanie dr Ewelinie Pospiech stopnia doktora habilitowanego
w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne. Jednoczesnie
zgtaszam wniosek o wyrdznienie za przedfozone w postepowaniu osiggniecie naukowe.

[
Prof. dr hab. Jacek Kuznicki
Cztonek rzeczywisty PAN



