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Uniwersytet Jagiellorski

Rada Dyscypliny Nauki Biologiczne
ul. Gronostajowa 7

30-387 Krakow

Recenzja dorobku naukowego dr Guillema Ylla Bou
W postepowaniu w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego
w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki biologiczne

PRZEDSTAWIENIE SYLWETKI HABILITANTA

Dr Guillem Ylla Bou ukoniczyt dwustopniowe studia na Uniwersytecie w Vic (University of Vic) w
Katalonii, uzyskujac w 2012 r. licencjat w dziedzinie biotechnologii, a w 2014 r. stopieri magistra analizy
danych omicznych. Doktorat w dziedzinie medycyny uzyskal w roku 2018 w Instytucie Biologii
Ewolucyjnej Uniwersytetu Pompeu Fabra (Institute of Evolutionary Biology, CSIC - Pompeu Fabra University)
w Barcelonie, na podstawie rozprawy pt. ,, Comparative transcriptomics of hemimetabolan and holometabolan
metamorphosis”, wykonanej pod kierunkiem dwojga promotoréw, dr. Xaviera Bellesa i dr Marii Dolors
Piulachs. Juz na tym etapie kariery byl autorem 5 publikacji naukowych.

Dr Guillem Ylla Bou jest badaczem uprawiajacym nauke bez granic. Jak podaje w autoreferacie,
jego kariera akademicka toczyla sie na o$miu uniwersytetach w o$miu réznych miastach na trzech
kontynentach. Jeszcze w trakcie studiéw na Uniwersytecie w Vic odbyt dwa niezwiazane z biologia staze
(z zakresu jezyka i kultury) na chifiskich uczelniach: trzymiesieczny na Beijing Language and Culture
University (2011 r.) i pétroczny na Dalian University of Foreign Language. W trakcie studiéw doktorskich
przez trzy miesigce prowadzil badania sieci mikroRNA w Computational Systems Biology Laboratory na
National Yang-Ming University w Taipei (Tajwan). Po doktoracie z kolei odby! dwa staze podoktorskie w
USA: roczny w Laboratory of Genomics of Gene Expression na University of Florida w Gainesville, FL i trzyletni
na Harvard University w Cambridge, MA. Od listopada 2021 r. kieruje wtasnym laboratorium - Pracownia
Bioinformatyki i Biologii Genomu na Uniwersytecie Jagielloriskim w Krakowie. W trakcie tego krétkiego
okresu opublikowat 7 prac (wg wykazu osiggnie¢ zlozonego wraz z wnioskiem 4) i zdobyt srodki na
finansowanie badan (grant NCN Sonata pt. “Functional roles of somatic piRNAs and their evolution” na lata
2022-2026). Jest takze mentorem dwéjki mtodych badaczy, ktérzy zdobyli wlasne granty (Polonez Bis i
Miniatura) realizowane pod jego opieka.

Jest autorem 20 publikacji naukowych (wg wykazu osiagnie¢ ztozonego wraz z wnioskiem 18) w
takich czasopismach jak Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America, Nature
Ecology & Evolution, Molecular Biology and Evolution, Communications Biology, Bioinformatics, Insect
Biochemistry and Molecular Biology, BMC Genomics, Molecular Ecology, Current Opinion in Insect Science,
Current Topics in Developmental Biology, FEBS Journal, Scientific Reports czy iScience. Zgodnie z danymi
podanymi przez habilitanta, 18 artykuléw opublikowanych przez niego do czasu zlozenia wniosku o
nadanie stopnia doktora habilitowanego, posiadalo 1aczny wspotczynnik oddziatywania (impact factor)



113 (wg Journal Citation Reports, 2021) i bylo cytowanych 399 razy (386 razy nie liczac autocytowan, wg.
Google Scholar). Wedlug bazy Web of science liczba cytowan wynosita 276 (244 bez autocytowari). Indeks
Hirscha podany przez habilitanta wynosit 9. Zgodnie z informacja uzyskana przez mnie na stronie Web
of Science dnia 28 grudnia 2023 r., dr Guillem Ylla posiada indeks Hirscha 8 i jest wspotautorem 20
artykutéw naukowych z 1aczna liczba cytowar 344 (317 bez autocytowar).

Warto wspomnie¢, ze na swoim koncie habilitant ma réwniez zalozenie startupu Biocloud Services,
ktérym kierowal w latach 2015-2018, a w roku 2023 nawigzal wspétprace z firma BGI Genomics w celu
organizowania wymiany studenckiej i stazy podoktorskich.

OMOWIENIE I OCENA OSIAGNIEC

Przedstawione do oceny osiggniecie naukowe, na podstawie ktérego dr Guillem Ylla Bou ubiega
sie 0 nadanie mu stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych, w
dyscyplinie nauki biologiczne, nosi tytul ,Podejscia omiczne rzucajace swiatto na ewolucje i rozw6j
zwierzat” (ang. , Omics approaches to shed light on animal evolution and development”). Osiggniecie stanowi
cykl szedciu powigzanych tematycznie artykutéw opublikowanych w czasopismach naukowych o zasiegu
miedzynarodowym, ujetych w wykazie sporzadzonym zgodnie z przepisami wydanymi na podstawie
art. 267 ust. 2 pkt 2 lit. b Ustawy Prawo o Szkolnictwie Wyzszym i Nauce z dnia 20 lipca 2018 r. We
wszystkich szesciu artykutach dr Guillem Ylla Bou jest pierwszym lub korespondujacym autorem, a w
jednym przypadku pelni obie te role jednoczesnie. Laczny wspélczynnik oddziatywania (impact factor,
2022) szesciu prac, jak podano w autoreferacie i wykazie osiagnieé, wynosi 38,5, liczba punktéw
ministerialnych 660, a faczna liczba cytowan 58 (stan na kwiecieri 2023). Z tego zdecydowana wiekszosé
cytowan (41) przypada na prace nr 1, opublikowana w 2021 r. w Communications Biology, pozostale prace
sq cytowane 1-8 razy. Zgodnie z informacja uzyskana przez mnie na stronie Web of Science dnia 28
grudnia 2023 r., liczby cytowan dwoéch prac sg nizsze niz podane przez habilitanta (26 zamiast 41 cytowan
pracy nr 1; 7 zamiast 8 cytowan pracy nr 3), biorac jednak pod uwage lata publikacji (trzy prace z 2021 r.
i po jednej z 2018, 2020 i 2023 r.) mozna przypuszczad, ze dane te wzrosng z czasem.

Badania prowadzone przez dr. Guillema Ylla Bou, dotycza molekularnych podstaw rozwoju i
ewolucji owadow, najliczniejszej i najbardziej zré6znicowanej pod wzgledem gatunkéw i form zycia grupy
zwierzat zyjacych na ziemi. Szczego6lnie interesujagcym aspektem rozwoju owadow jest przeobrazenie, w
skrajnych przypadkach objawiajace sie wystepowaniem skrajnie ré6znych morfologicznie postaci w
poszczegodlnych stadiach rozwojowych. Powstanie tak réznych fenotypéw z identycznego genotypu
wymagaja catkowitego przeprogramowania genomu w trakcie rozwoju osobniczego. Od czasu
zsekwencjonowania w marcu 2000 r. genomu muszki owocowej, Drosophila melanogaster, modelu
powszechnie wykorzystywanego w genetyce, poznano juz ponad 700 genoméw owadéw. Mimo to wiele
gatunkéw owadow do dzi$ pozostaje nieodkrytych lub nieopisanych, a zdecydowana wigkszoé¢ badan
przeprowadzono na gatunkach holometabolicznych (z przeobrazeniem zupelnym) nalezacych do 3
rzedoéw owadoéw (Diptera, Lepidoptera i Hymenoptera). Ich sztandarowym reprezentantem jest wspomniana
wyzej D. melanogaster, nalezagca do rzedu muchoéwek (Diptera). Badania prowadzone z wiodgcym
udzialem habilitanta uzupelniaja znaczaco brak wiedzy w obszarach dotyczacych genomiki i
transkryptomiki owadéw, w tym przede wszystkim owadéw hemimetabolicznych, u ktérych wystepuje
przeobrazenie niezupelne. Stadia mlodzienicze tych owadéw przypominaja morfologicznie stadia doroste,
ale nie posiadaja niektérych typowych dla nich cech, np. skrzydet i struktur rozrodczych. Istotnym
aspektem badann owadéw hemimetabolicznych jest takze fakt, ze ich genomy, w przeciwieristwie do
genomow wiekszosci owadow modelowych, takich jak muchy, pszczoty czy chrzaszcze, ulegaja metylacji.
Analiza poréwnawcza genoméw owadéw moze wiec rzuci¢ nowe $wiatto na regulacje ekspresji genow
przez metylacje jak i na ewolucje samej metylacji DNA.



Cykl publikacji wchodzacych w sklad osiggniecia nie jest utozony w porzadku chronologicznym.
Otwieraja go dwie prace, ktérym przypisatabym najwieksza wage w calym cyklu.

Publikacja nr 1 pt. Insights into the genomic evolution of insects from cricket genomes, powstata w
ramach stazu podoktorskiego na Harvard University i opublikowana w czasopisémie z grupy Nature,
Communications Biology, w roku 2021. Dr Ylla jest pierwszym autorem publikacji i jednoczesnie jednym z
trzech jej autoréw do korespondencji. Publikacja ta, bedaca czwarta z kolei najlepiej cytowana publikacja
w catkowitym dorobku autora, przedstawia wyniki sekwencjonowania, sktadania de novo (asemblacji) i
adnotacji genomu éwierszcza polnego Gryllus bimaculatus zyjacego w regionie Morza Srédziemnego. O
zlozonosci problemu, ktéremu stawili czota autorzy, $wiadczy niebagatelna wielko$¢ genomu $wierszcza
(1,66 Gb), réwna potowie genomu cztowieka i niemal 12-krotnie wieksza od genomu muszki owocowe;j.
Z zadaniem poradzono sobie znakomicie, uzyskujac bardzo dobre wyniki jakosci genomu. Dodatkowo
autorzy przeprowadzili adnotacje genomu hawajskiego §wierszcza Laupala kohalensis, ktérego sekwencja
(podobnej wielkosci, 1,60 Gb) zostata opublikowana wczeéniej przez inna grupe badawczg. Poréwnanie
genomow obu $wierszczy, nalezacych do owadéw hemimetabolicznych, z genomami 14 innych owadow,
pokazalo, ze genomy hemimetabolanéw rozrosty sie do obecnych rozmiaréw na skutek aktywnosci
transpozonéw. W efekcie sekwencje powtérzone u obu $wierszczy stanowig ponad 30% genomu. R6znig
si¢ jednak skladem powtérzen, co pozwala przypuszczaé, ze ich ewolucja przebiegala niezaleznie u
poszczegdlnych gatunkow. Analiza lokalizacji wysp CpG w genomach hemimetabolanéw wykazata
ponadto silniejszg presje selekcyjng i wigksza zachowawczo$¢ metylowanych fragmentéw genomow.
Fragmenty te koduja biatka uczestniczace w procesach kluczowych dla przetrwania komoérki, takich jak
replikacja DNA czy regulacja ekspresji genéw, podczas gdy regiony metylowane rzadziej lub wcale,
zawieraja geny kodujace biatka zwigzane z metabolizmem. Z kolei obserwowana u $§wierszczy ekspansja
gendéw z rodziny pickpockets class V sugeruje, ze biatka kodowane przez te geny mogly odegrac role w
ewolucji zachowarn godowych, w tym w rozwoju charakterystycznych dla $wierszczy odgtoséw
¢wierkania. Jak podano w sekcji Author contribution opisanej wyzej publikacji nr 1, habilitant
odpowiedzialny byt za zaprojektowanie eksperymentéw, wykonanie czesci z nich, analize wynikéw i
pisanie manuskryptu. W autoreferacie rola habilitanta jest opisana bardziej szczegélowo i uwzglednia
dodatkowo wykonanie wszystkich ilustracji oraz opracowanie narzedzia uzytego do adnotacji genomow.
Nie mam watpliwosci, ze wklad habilitanta w powstanie pracy byl znaczacy, a potwierdzaja to réwniez
listy dwdjki wspoétautoréw, wg ktérych wkiad dr Ylla byt wiodacy (,Dr. Ylla was a major contributor”) i
przekraczal 50%. Sama praca moim zdaniem wnosi bardzo wiele do stanu naszej wiedzy na temat
budowy i ewolucji genoméw owadow.

W publikacji nr 2 opublikowanej w PNAS w 2023 r. (A. Fernandez-Nicolas, G. Machaj, A. Ventos-
Alfonso, V. Pagone, T. Minemura, T. Ohde, T. Daimon, G. Ylla & X. Belles, Reduction of embryonic E93
expression as a key factor for the evolution of insect metamorphosis), zaprezentowana zostata nowa teoria
pochodzenia metamorfozy holometabolicznej, w ktorej istotna role odgrywa czynnik transkrypcyjny E93.
Zgodnie z wczedniejsza wiedza biatko to warunkuje morfogeneze osobnikéw dorostych, wiec jego
ekspresja pojawia sie¢ pézno w rozwoju osobniczym. W omawianej pracy przedstawiono wyniki
szczegotowej analizy zmian ekspresji E93 w czasie u karaczana prusaka Blattella germanica. Gatunek ten
nalezy do stosunkowo stabo poznanej grupy hemimetabolanéw, podlegajacych przeobrazeniu
niezupelnemu. Najwyzszy poziom ekspresji E93 zaobserwowano w pierwszych dwoéch dniach rozwoju
embrionalnego B. germanica, co wskazuje na matczyne pochodzenie transkryptu. Nastepnie wyciszono
ekspresje tego genu w embrionach, co doprowadzilo do znaczacych zmian w transkryptomach
embrionéw i szeregu zaburzen rozwojowych. Przeprowadzono réwniez metaanalize transkrytpoméw
réznych gatunkéw owadéw na réznych etapach rozwoju, korzystajac z danych z sekwencjonowania RNA
dostepnych w repozytoriach. Wyniki wykazaly niezbicie, Ze pdZna ekspresja E93 jest cecha typowa
wylacznie owadéw holometabolicznych i neometabolicznych, stanowiacych forme posrednig miedzy



holometabolicznymi i hemimetabolomicznymi. U tych ostatnich zaobserwowano dwa skoki ekspresji E93
- jeden we wczesnym rozwoju embrionalnym, a drugi bezposrednio poprzedzajacy powstanie osobnika
dorostego. Z kolei u owadéw ametabolicznych, ktore nie przechodza metamorfozy, a ich osobniki miode
réznia sie od dorostych jedynie rozmiarem, poziom ekspresji E93 jest wysoki we wczesnym rozwoju
embrionalnym, a nastepnie spada i utrzymuje sie na niskim poziomie lub nieznacznie ro$nie podczas
dalszych etapéw zycia osobnika. Zdaniem autoréw pracy to wlasnie utrata ekspresji E93 w zarodku,
wywolujaca istotne zmiany w globalnym profilu ekspresji genéw, mogla zapewni¢ warunki sprzyjajace
wyksztalceniu sie mlodocianych form réznigcych sie od tych dojrzatych. Uzyskane wyniki pokazuja
nieznane wczeéniej bliskie zwigzki miedzy embriogeneza a morfogeneza owadoéw i pozwalaja
wnioskowaé na temat ewolucji tych zwierzat. Sa wiec niezwykle waznym odkryciem biologicznym.
Zwiezly opis sekcji Author contribution informuje, ze dr Guillem Ylla planowat badania, wykonywat je i
analizowal dane. Zgadza sie to z opisem zawartym w autoreferacie, w ktérym habilitant dodatkowo
podaje, ze pelnit funkcje mentora i przewodnika studentéw i doktorantéw zaangazowanych w projekt.
Potwierdzaja to tez dwa podobnie brzmiace listy wspotautoréw zalaczone w dokumentacji, wg ktérych
wkiad dr Ylla byt wiodacy (,Dr. Ylla was a major contributor”) i przekraczat 50%.

Publikacja nr 3 (Llonga N, Ylla G, Bau ], Belles X, Piulachs MD. Diversity of piRNA expression
patterns during the ontogeny of the German cockroach, | Exp Zool B Mol Dev Evol. 2018), najwczesniejsza w
calym cyklu, dotyczy globalnej analizy ekspresji piRNA w trakcie ontogenezy karaczana prusaka Blattella
germanica. Przed ukazaniem sie tej pracy wiedza na temat piRNA owadéw byla niewielka, ale
podejrzewano, ze ich gléwna rola, podobnie jak u innych organizméw, jest ochrona genomu komorek
plciowych poprzez wyciszanie transpozonéw. Wybér B. germanica jako obiektu badan nie byt
przypadkowy - genom tego owada zawiera wyjatkowo duza ilos¢ elementéw powtérzonych, ktoére
stanowia ponad 50% genomu. Systematyczne poréwnanie profilu piRNA w 11 stadiach rozwojowych
owada potwierdzito dwojakie pochodzenie piRNA oraz wykazalo znaczace réznice w poziomie ekspresji
catych klastrow jak i poszczeg6lnych piRNA powstajacych w trakcie dwéch Sciezek biogenezy na réznych
etapach rozwoju. Uzyskane wyniki pozwolily autorom wysnué¢ wniosek, ze piRNA moga pelni¢ u
owadow dodatkowe funkcje, nie ograniczajace sie do kontroli aktywnosci transpozonéw i wykraczajace
poza rozwdj embrionalny. Udziat habilitanta mozna oceni¢ jedynie na podstawie materialéw dotaczonych
do wniosku, poniewaz w samym artykule brak sekcji Author contribution. Wg deklaracji tréjki
wspoétautoréw wkiad dr Guillema Ylla przekroczyt 50%, sam artykul powstat z jego inicjatywy i przy
wsparciu studentow, ktérymi sie opiekowal. Praca ma wg danych na stronie wydawcy 7 cytowan (w
autoreferacie podano 8) i najnizsza punktacje z cyklu (impact factor 2,37 i 70 punktéw ministerialnych). W
mojej opinii pozostawia pewien niedosyt, poniewaz ogranicza sie do globalnej, poréwnawczej analizy
liczbowej, nie odnoszac sie w zaden spos6b do konkretnych piRNA ani ich potencjalnych funkcji. Mam
nadzieje, ze temat ten bedzie rozwiniety szerzej w trakcie realizacji przez habilitanta grantu Sonata o
obiecujacym tytule “Functional roles of somatic piRNAs and their evolution”.

Celem publikacji nr 4 (Montafiés JC, Rojano C, Ylla G, Piulachs MD, Maestro JL. siRNA enrichment
in Argonaute 2-depleted Blattella germanica. Biochim Biophys Acta Gene Regul Mech. 2021) bylo zbadanie
innego aspektu regulacji ekspresji genéw u karaczana prusaka Blattella germanica, a mianowicie
interferencji RNA (RNAI), ze szczegdlnym uwzglednieniem udzialu w tym procesie biatka Argonaute 2.
Autorzy przeprowadzili doglebne analizy profilu krétkich RNA o owadéw, w tym takze pod nieobecnos¢
nukleaz Argonaute 2 i Dicer 2. Odkryto m.in., ze ekspresja obu genéw zachodzi niezaleznie od siebie. Brak
Argonaute 2 nie przeszkadza w powstawaniu siRNA, nie powoduje tez zaklécerr w rozwoju i reprodukcji
owadéw. Analiza wynikéw sekwencjonowania kréotkich RNA wykazata réwniez, ze siRNA zgromadzone
w komoérkach nie pokrywaja w sposoéb réwnomierny sekwencji dsRNA zastosowanych do ich
wytworzenia. Odkryto takze réznice miedzy modelami selekcji nici wiodacej w dupleksie dsRNA u B.
germanica i D. melanogaster. Wyniki przedstawione w pracy nie tylko poszerzaja ogélna wiedze na temat



samego zjawiska RNAi, ale moga by¢ réwniez wykorzystane do projektowania dsRNA zapewniajacych
efektywniejsze wyciszanie docelowych transkryptéw poprzez siRNA. Zgodnie z listami podpisanymi
przez dwdje wspoélautorow, wkiad dr Guillema Ylla w powstanie pracy byt wiodacy i przekroczyt 50%,
obejmujac konceptualizacje, projektowanie i analize danych, przygotowanie ilustracji i manuskryptu. W
sekcji authorship contribution inicjatom GY towarzyszy zgodne z powyzszym okreslenie ,Bioinformatic
analysis design and performance. General conceptualization”. Habilitant dodatkowo podkreslit w autoreferacie
role opiekuna studenta wykonujacego analize danych.

Publikacja nr 5 (Tarikere S, Ylla G, Extavour CG. Distinct gene expression dynamics in germ line and
somatic tissue during ovariole morphogenesis in Drosophila melanogaster. G3 (Bethesda). 2022) to jedyna praca
poswiecona organizmowi modelowemu, Drosophila melanogaster. Mimo, iz wiele juz wiadomo na temat
biologii muszki owocowej, autorzy postanowili lepiej pozna¢ czynniki lezace u podstaw reprodukcji
owadow. Obiektem badawczym staly sie jajniki, a konkretnie znajdujace sie w nich komoérki germinalne
i somatyczne, ktérych transkryptomy zbadano w trzech punktach czasowych, na réznych etapach
rozwoju jajnikéw. Zebranie takiego zestawu tkankowo-specyficznych danych bylo juz wartoscig sama w
sobie. Jedna z ciekawszych obserwacji opisanych w pracy bylo to, ze transkryptomy komoérek
somatycznych wykazuja najwieksze zmiany pod koniec morfogenezy jajnika, podczas gdy komorki
rozrodcze we wczesnych stadiach tej morfogenezy. W komoérkach somatycznych, szczegolnie w
zaawansowanych stadiach rozwoju jajnikéw, zaobserwowano ponadto udzial innych niz w komorkach
germinalnych szlakéw sygnatowych, w tym m.in. regulujacych procesy proliferacji komoérek. Uzyskane
dane stanowig cenne Zrédio informacji na temat biologii rozwoju i reprodukcji owadéw. Zgodnie z
deklaracja autora korespondujacego, wklad dr Guillema Ylla w powstanie pracy byt wiodacy i
przekroczyt 50%, obejmujac wigekszos¢ zadan zwigzanych z analizg danych, przygotowanie ilustracji i
manuskryptu. Jest to zgodne z opisem sporzadzonym przez habilitanta w autoreferacie. W samym
artykule brak sekcji Author contribution.

Zamykajaca cykl publikacja nr 6 (Ylla G, Liu T, Conesa A. MirCure: a tool for quality control, filter
and curation of microRNAs of animals and plants, Bioinformatics 2020), przedstawia narzedzie
bioinformatyczne o nazwie MirCure powstate w efekcie rocznego stazu w Laboratory of Genomics of Gene
Expression na University of Florida w Gainesville, USA. Stuzy ono do weryfikacji potencjalnych miRNA
identyfikowanych w wyniku wysokoprzepustowego sekwencjonowania krétkich RNA. Restrykcyjna
kontrola jakosci danych i odpowiednio dobrane parametry filtracji, uwzgledniajace charakterystyczne
cechy biogenezy, ekspresji i zachowawczosci mikroRNA, pozwalaja na etapie analizy, w tym adnotacji do
genomu, odsia¢ spory odsetek falszywie pozytywnych rezultatéw i zachowac te, ktére z najwiekszym
prawdopodobieristwem odpowiadaja rzeczywistym miRNA. Nadmiar danych i obecnoé¢ tzw. szumu
(ang. bias) to jeden z najbardziej powszechnych probleméw analiz omicznych. Jeszcze wigksze wyzwanie
stanowi analiza transkryptoméw tych organizmoéw, ktérych genomy sa nieznane lub poznane tylko
fragmentarycznie. Dlatego niezwykle wazne jest opracowywanie narzedzi, ktére wspieraja badaczy
zajmujacych sie genomika w procesie selekcji wynikéw istotnych z biologicznego punktu widzenia. Zaletg
narzedzia MirCure jest to, ze zostalo zaprojektowane do weryfikacji zaréwno zwierzecych jak i roslinnych
miRNA, a opracowano je w postaci ogélnodostepnych skryptéw w srodowisku github oraz R, z ktérych
licznie korzystaja bioinformatycy. Z drugiej strony istnieje juz sporo baz i narzedzi do analizy miRNA, co
powoduje, ze trudno jest odnies¢ sukces wprowadzajagc nowe. Trzeba tez je sukcesywnie rozwijac i
aktualizowad. Przegladajac dostepne na temat MirCure materialy w Internecie odniostam wrazenie, ze
stworzone oprogramowanie nie jest juz wspierane przez twoércéw. Brakuje go na liscie dostepnych
pakietéw Bioconductor (https://www.bioconductor.org/), ostatnich zmian na stronie github
(https:/ /rdrr.io/ github/Conesalab/MirCure/) dokonano w styczniu 2021, a Video Tutorial nie jest juz
dostepny. Opisujaca MirCure praca nr 6 jest cytowana tylko 3 razy, we wszystkich przypadkach przez
prace o charakterze przegladowym. MirCure nie zostalo wiec zweryfikowane przez realnych
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uzytkownikéw ani nawet zastosowane przez samych tworcow w ich pézniejszych pracach, a biorac pod
uwage brak wsparcia i dalszego rozwoju oprogramowania, nie spodziewam sie, by nastapitlo to w
przysztosci. Znaczenie pracy nr 6 ogranicza sie wiec do jej wysokiej wartosci punktowej (impact factor 6,93;
200 punktéw ministerialnych; druga pozycja na liscie prac w cyklu pod wzgledem punktacji). Niemniej
jednak, w mojej opinii przedstawione do oceny osiggniecie naukowe byloby réwnie wartosciowe nawet
gdyby cykl sktadat sie wylgcznie z pieciu pierwszych prac. Zgodnie z deklaracja autora korespondujgcego
wkiad dr Ylla w powstanie publikacji nr 6 byt wiodacy (,,Dr. Ylla was a major contributor”), przekraczat
55% i obejmowal koncepcje, zaprojektowanie i implementacje narzedzia, opracowanie ilustracji i
napisanie manuskryptu. Habilitant dodatkowo podkreslit w autoreferacie, ze pelnit role mentora
studenta, ktéry dolaczyl do projektu celem przeprowadzenia testéw poréwnawczych i walidacji
narzedzia.

W autoreferacie habilitant napisal, ze nadrzednym celem jego badan jest zrozumienie ewolugji
genowych sieci regulacyjnych, czyli odkrycie w jaki sposéb genomy determinuja fenotypy i jak sieci
regulacyjne ewoluowaly w czasie. Jest to zadanie ambitne i nietatwe. Prace wchodzace w sklad osiagniecia
habilitacyjnego, opisane powyzej, nie daja pelni zrozumienia tych zjawisk, ale niewatpliwie stanowia
istotne elementy na drodze ich poznania. Odpowiadaja tez celom szczegétowym, wéréd ktérych autor
wymienil poznanie i wykorzystanie nowych genomoéw, okreslenie biogenezy i funkcji krotkich
regulatorowych RNA, identyfikacje mechanizméw ekspresji genéw zwiazanych z reprodukcja czy
opracowanie narzedzi bioinformatycznych do analizy miRNA z gatunkéw niemodelowych.

PODSUMOWANIE

Mimo mlodego wieku dr Guillem Ylla Bou posiada znaczacy dorobek naukowy, w ktérym
znajduja sie zaréwno prace bedace wynikiem jego wlasnych badan jak i te zrealizowane w ramach
miedzynarodowej wspétpracy. Swiadczy to niezbicie o wysokim poziomie edukacji, solidnym warsztacie
badawczym oraz otwartosci na nowa wiedze i doswiadczenia, co jest gwarantem ciaglego rozwoju
badacza. W cyklu prac stanowigcych podstawe do ubiegania sie o nadanie mu stopnia doktora
habilitowanego, dr Guillem Ylla wykazal, Ze potrafi umiejetnie wykorzystaé¢ nowoczesne technologie
sekwencjonowania oraz zdobyte w dziedzinie bioinformatyki umiejetnoéci nie tylko do analizy ztozonych
zestawow danych, ale przede wszystkim do rozwigzywania istotnych probleméw biologicznych. Godne
pochwaly sg jego szeroka wiedza, umiejetnie sformulowane problemy badawcze, dobér odpowiednich
metod i modeli badawczych. Autoreferat napisany jest zwiezle, ale zrozumiale, zawiera najwazniejsze
aspekty prac wchodzacych w sklad cyklu i podkreéla powigzania pomiedzy nimi. Cato$¢ oceniam bardzo
pozytywnie, a szczegdlnie wysoko publikacje nr 11 2, ktére znaczaco poszerzyly nasza wiedze w zakresie
genomiki, rozwoju i ewolucji owadéw. Nie mam najmniejszych watpliwosci, Ze osiagniecia naukowe
habilitanta stanowia znaczacy wklad w rozwéj dyscypliny nauki biologiczne.

Habilitant dowi6d! tez, ze potrafi kierowac zespolem, planowaé badania i zdobywa¢ srodki na ich
realizacje, co Swiadczy o jego dojrzalosci i samodzielnosci. Cho¢ nie jest to zadaniem recenzenta, wysoko
oceniam rowniez catkowity dorobek naukowy habilitanta, ktéry moéglby by¢ wzorem mobilnosci i
aktywnosci badawczej dla wielu mlodych adeptéw nauki.

Podsumowujac, z pelnym przekonaniem stwierdzam, ze przedstawione do oceny osiagniecie
naukowe dr Guillema Ylla Bou, stanowiace cykl powiazanych tematycznie szeSciu publikacji
naukowych, odpowiada wymaganiom okreslonym w art. 219 ust. 1 pkt 2. Ustawy z dnia 20 lipca 2018
r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (z p6Zniejszymi zmianami), stawianym osobom ubiegajacym
sie o nadanie stopnia doktora habilitowanego. W zwiazku z powyzszym wnioskuje do Rady
Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu Jagiellofiskiego o dopuszczenie dr Guillema Ylla Bou do

dalszych etapéw postepowania habilitacyjnego. Elektronicznie
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