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Ocena osiagni¢¢ Pana doktora Guillema Ylla Bou w zwiazku z post¢powaniem w sprawie nadania
stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauki Scisle i przyrodnicze w dyscyplinie nauki

biologiczne

Sylwetka i aktywno$¢ naukowa Kandydata

Dr Guillem Ylla Bou ukonczyt studia na Uniwersytecie w Vic w Hiszpanii, zdobywajac stopnie
licencjata i magistra w dziedzinie biotechnologii oraz analizy danych omicznych w latach 2012 oraz 2014.
W ramach studiow Habilitant odbyt takze dwa staze za granica. Pierwszy trzymiesigczny staz miat miejsce
w Pekinie (Chiny) na Beijing Language and Culture University. Natomiast drugi, potroczny staz odbyt si¢
na Dalian University of Foreign Languages w prowincji Liaoning w Chinach. W roku 2018 Guillem Ylla
Bou otrzymat stopiefn doktora w dziedzinie biomedycyny nadany przez Instytut Biologii Ewolucyjnej na
Uniwersytecie Pompeu Fabra w Barcelonie za pracg pt. ,,Comparative transcriptomics of hemimetabolan
and holometabolan metamorphosis”. Po uzyskaniu stopnia doktora dr Guillem Ylla Bou odbyt dwa staze
podoktorskie, pierwszy z dziedziny bioinformatyki na University of Florida, a drugi na Harvard University
w zakresie genomiki i ewolucji owadoéw. Od 2022 dr Guillem Ylla Bou kieruje Pracownia Bioinformatyki

i Biologii Genomu na Uniwersytecie Jagiellonskim w Krakowie.

Na dzien przygotowania wniosku dorobek dr Ylla Bou liczy 18 publikacji (w tym dwie prace
przegladowe/rozdziaty) w renomowanych czasopismach z Impact Factor (IF). Sumaryczny IF wszystkich
prac wynosi 113. Wedtug bazy Google Scholar prace dr Ylla Bou byly cytowane 399 razy w tym 386
wylaczajac autocytowania (wedlug Web of Science liczby te wynosza 274 cytowan oraz 244 bez

autocytowan). Dorobek Habilitanta stanowig prace opublikowane giownie po roku 2020, ktore dopiero



zaczynajg generowaé swoj wktad w rozwdj genomiki oraz badan nad owadami i ich ewolucja. Na dzien
przygotowania recenzji liczba cytowan wg. Google Scholar wynosita 486. Jest to imponujacy wynik, biorac

pod uwagg niszowy charakter prowadzonych badan.

Aktywnos¢ naukowa Habilitanta poparta jest udzialem w licznych konferencjach, gtownie o
znaczeniu miedzynarodowym, co pozwolito na przedstawienie wynikéw prowadzonych badan szerszej
spoteczno$ci naukowej. Dr Ylla Bou wyglosit 12 prelekcji, obejmujacych 7 wystapien konferencyjnych
oraz 5 wyktadow na zaproszenie. Co wazne, Habilitant zacheca do aktywnos$ci naukowej takze cztonkow
swojej grupy badawczej, umozliwiajac prezentacje wynikéw na tematycznych konferencjach oraz
kongresach. Osiagnigcia naukowe Habilitanta zostaly docenione przez migdzynarodowe gremium —
Federacje Europejskich Towarzystw Biochemicznych (FEBS), ktore przyznato dr Ylla Bou nagrode
Excellence FEBS. Jest to prestizowe wyroznienie, majace na celu wsparcie liderow grup badawczych na
poczatku ich kariery naukowej i prowadzacych projekty badawcze w dziedzinie nauk przyrodniczych na
poziomie molekularnym. Nagroda ta zostata przyznana po ztozeniu wniosku habilitacyjnego, ale jest

kluczowym osiggni¢ciem, wiec jako Recenzentce nie wypadato mi go poming¢.

Wymienione powyzej aktywnosci pozwalaja stwierdzi¢, iz dr Guillem Ylla Bou wykazuje si¢
umiejetnosciami oraz doswiadczeniem niezbgdnym do samodzielnego prowadzenia badan. Habilitant
posiada takze umiejetnos¢ pozyskiwania funduszy na badania oraz prowadzi intensywng wspoOlprace z
naukowcami z innych o$rodkéw naukowych, w szczegdlnosci tych o znaczeniu miedzynarodowym.
Ponadto tematyka badawcza, ktora podejmuje Habilitant dotyczy istotnego zagadnienia naukowego i ma

duza warto$¢ dla badan z zakresu genomiki, transkryptomiki oraz bioinformatyki.
Ocena osiagni¢cia naukowego stanowiacego podstawe habilitacji

Na osiggniecie naukowe dr Guilliema Ylla Bou pt. ,,Podejscia omiczne rzucajgce swiatlo na
ewolucje i rozwoj zwierzgt” sktada si¢ sze$¢ spdjnych tematycznie prac w ujeciu omicznym, ktore obejmuja
badania z zakresu genomiki, transkryptomiki i epigenetyki owadow. We wszystkich sze$ciu pracach
Habilitant jest pierwszym lub korespondencyjnym autorem, potwierdzajac tym samym swoj wiodacy
wktad w powstanie tych prac. Prace te w wigkszosci opublikowane zostaty w prestizowych czasopismach
z listy JCR 1 posiadaja wysoki IF: PNAS (IF 12,78) czy Bioinformatics (IF 6,93). Sam autoreferat jest
réwniez bardzo dobrze przygotowanym podsumowaniem istniejgcej wiedzy na omawiany temat. Zawarcie
aspektu historycznego w opisie rozwoju genetyki oraz zmian w sposobie pojmowania ewolucji i rozwoju
zwierzat pokazuje dojrzato§¢ naukowg Habilitanta. Ponadto autoreferat niezwykle trafnie ukazuje
ztozonos¢ 1 wielowymiarowos¢ prowadzonych przez dr Ylla Bou badan, uzasadniajagc tym samym ich

interdyscyplinarny charakter.



W przeciwienstwie do pierwotnych zatozen, genomy eukariontéw nie sg prostymi, dobrze
uporzagdkowanymi substratami dla procesu transkrypcji genow. Jak obecnie wiadomo, produkuja one
szerokg game réznych typoéw RNA, obejmujacych dhugie czasteczki kodujace biatka — mRNA oraz rozne
klasy niekodujacych czasteczek RNA (krotkich i dtugich), ktore nie majg zdolnoéci wytwarzania biatka.
Bardzo czgsto tez geny o roznych biotypach naktadajg si¢ na siebie w genomie lub przeplatajg ze sobg na
obu niciach, niekiedy oddzialujac na siebie wzajemnie. Gdyby roézne rodzaje RNA mozna oznaczy¢
kolorami (Ponting et al. Cell 2009), kazdy genom emintowalby odpowiednia palet¢ barw, zaleznie od
rodzaju komdrki, panujgcych warunkow czy stadium rozwoju. Jednym z najwazniejszych wyzwan
wspotczesnej biologii jest zlokalizowanie rejondw produkujacych czasteczki RNA w genomie,
zrozumienie, w jaki sposob i kiedy sg one produkowane, oraz ktore z tych rejondéw sg przekazywane do
innych genoméw na drodze ewolucji. Pomimo dwoéch dekad intensywnych badan, wciaz nie jesteSmy w
stanie udzieli¢ odpowiedzi na powyzsze pytania dla blisko 97% genoéw w genomie cztowieka. Luka w
wiedzy natemat form interpretacji informacji genomicznej, ktére prowadzg do wytworzenia nawet skrajnie
roznych fenotypdw jest przedmiotem aktywnosci naukowej dr Guillema Ylla Bou. Habilitant wykorzystuje
w swoich badaniach przeobrazenie owaddéw jako model do badania ewolucji 1 regulacji sieci ekspresji

genow.

W badaniach stanowigcych przedmiot osiagnig¢cia naukowego dr Ylla Bou podjat si¢ analizy
nastepujacych zagadnien na czterech réznych poziomach: genomu, mRNA, ncRNA oraz tworzenia

narzg¢dzi bioinformatycznych. Zagadnienia badawcze obejmuja:

1. Sekwencjonowanie, sktadanie oraz adnotacj¢ genomoéw $wierszcza $rddziemnomorskiego (1,66
Gb) oraz swierszcza hawajskiego (1,6Gb), wraz z analizag porownawcza 14 genoméw innych
owaddéw (Genom).

2. Morfogenezg dorostych stadiow rozwojowych owadow, indukowang obnizeniem ekspres;ji
czynnika E93 w zarodku (MRNA).

3. Identyfikacj¢ oraz funkcjonalna charakterystyka krotkich niekodujacych RNA w genomach
owadéw (ncRNA, narzedzie bioinformatyczne).

4. Analiz¢ mechanizméw determinujacych zdolnos¢ reprodukcyjng muszki owocowki (MRNA).

Wszystkie z powyzszych zagadnien sg niezwykle ambitne i znaczace dla zrozumienia form
interpretacji informacji genomicznej. Uwazam takze, ze przedstawione osiggniecie naukowe pokazuje
genomike w najbardziej skomplikowanym ujeciu, gdzie ta sama informacja zakodowana w jednym
genomie odtwarzana jest w sposob determinujacy skrajnie rozne fenotypy, jakie pojawiaja sie w
rozwoju owadoéw holometabolicznych, czy neometablicznych, przechodzacych zupelne

przeobrazenie. Chociaz obecnie jestesmy $wiadkami rewolucji genomowej — jednego z wazniejszych



wydarzen w historii ludzkosci, wigkszo$¢ postgpdéw naukowych i technologicznych zwigzana jest
bezposrednio z badaniami genomu cztowieka lub myszy. Dostepno$¢ narzedzi oraz ich zastosowanie dla
organizm6éw innych niz modelowe, wciaz sg niezwykle utrudnione ze wzgledu na mocno ograniczony stan
wiedzy, dotyczacy chociazby znajomosci sekwencji badanego genomu, czy samej lokalizacji genow w
genomie. Pelne zrozumienie regulacji i ewolucji genoméw wymaga prowadzenia badan na réznych

poziomach ztozonosci organizmow, zwtaszcza ponizej gromady ssakow.

Wsrdd uzyskanych wynikéw za kluczowe uwazam:

1. Sekwencjonowanie i adnotacje genomow §wierszezy (§rodziemnomorskiego i hawajskiego) wraz z
przeprowadzeniem poréwnawczej analizy genomicznej, pokazujace] wplyw aktywnosci roznych
elementow transpozycyjnych (TE) na rozwoj genoméw. Interesujacy jest takze nowowykryty
zwigzek pomiedzy metylacja DNA, a zwigkszong zachowawczoscig ewolucyjng genow, ktore jej
ulegaja.

2. Analize wptywu zmian ekspresji genu E93 na proces ksztaltowania si¢ metamorfozy owadow.
Obnizenie ekspresji genu E93 prowadzi do istotnych zmian ekspresji genow we wezesnym zarodku,
przy czym wiele z tych gendéw zaangazowanych jest bezposrednio w procesy rozwojowe. Analiza
ekspresji genu E93 wskazuje na wysoka aktywnos$¢ tego genu w genomach owadoéw
nieprzechodzacych przemiany (hemimetabolity), przy czym dla owadow u ktorych przemiana
zachodzi (holometabolity) poziom ekspresji genu E93 byt niski. Odkrycie to byto podstawa do
sformulowania hipotezy, iz redukcja ekspresji genu E93 przyczynila si¢ do rozwoju larwalnego
gatunkow hemimetabolicznych, a tym samym do pojawienia si¢ holometabolii.

3. ldentyfikacje 1 analizg ekspresji piRNA (Piwi-interacting RNA) w genomie karaczana prusaka
(Blattella germanica) dla 11 stadiow rozwojowych, poczawszy od niezaptodnionego jaja, az do
nimf 1 dorostych samic. Otrzymane wyniki potwierdzaja istnienie dwoch mechanizmow
odpowiedzialnych za powstawanie czasteczek piRNA, gléwnego oraz wtérnego szlaku ich
reamplifikacji (,,ping-pong”). Co wiecej, analiza profilu ekspresji zidentyfikowanych piRNA
wskazuje, iz piIRNA produkowane w ramach wtornego szlaku ulegaja aktywacji gltdéwnie we
wczesnych stadiach rozwojowych. Ekspresja wielu czasteczek piRNA jest wysoce specyficzna dla
konkretnych stadiow rozwojowych, potwierdzajac zaangazowanie piRNA w kontrole tych
procesow. Jednocze$nie otrzymane wyniki wskazuja, iz piRNA mogg petni¢ w komorce szerszy
zakres funkcji, niz wcze$niej sadzono.

4. Analize¢ procesu generowania siRNA oraz wplyw tych czasteczek na wydajno$¢ procesu

interferencji RNA. Analiza mechanizmu produkcji siRNA ma szersze zastosowanie w konteks$cie



technik edycji genomu, a otrzymane konkluzje moga by¢ wykorzystane w projektowaniu
eksperymentdw z zakresu interferencji RNA dla dowolnego genomu.

5. Opracowanie oprogramowania MirCure do identyfikacji i walidacji in silico czasteczek miRNA.
MirCure wykrywa czasteczki miRNA w genomie oraz ocenia szereg ich specyficznych cech na
podstawie danych dotyczacych ekspresji gendéw, biogenezy i1 zachowawczo$ci ewolucyjnej,
generujac tym samym warto$¢ numeryczng (ang. score), ktora pozwala oceni¢ jako$¢ danego
mIiRNA. Co wazne, proponowane narze¢dzie bioinformatyczne moze zosta¢ uzyte takze do
weryfikacji istniejacych katalogdw miRNA w celu poprawy ich jakosci.

6. W kontekscie analizy procesdOw rozwoju organizmow wysoko oceniam takze badania zdolnos$ci
reprodukcyjnej u muszki owocowki, ktora formuje si¢ w fazie larwalnej na etapie tworzenia
jajnikow. Badania te obejmuja porownanie aktywnosci genéw pomiedzy komorkami rozrodczymi
1 somatycznymi w trzech punktach czasowych. Wyniki badan przedstawione w pracy pokazuja, ze
geny ulegajace ekspresji w komorkach somatycznych aktywujg si¢ gtéwnie w pdznych etapach
morfogenezy jajnika i obejmujg wiele szlakow sygnalizacyjnych, regulujacych jego rozwo;.
Natomiast geny w linii zarodkowej aktywuja si¢ gldwnie na wczesnych etapach formowania si¢

jajnika i s3 to gtownie geny odpowiedzialne za podziaty komorkowe oraz naprawg DNA.

Podsumowujgc, przedstawione osiggnigcie naukowe stanowi nie tylko oryginalne, ale takze
wszechstronne rozwigzanie problemu badawczego, jakim jest analiza ewolucji i regulacji sieci ekspresji
genow. Proponowane przez Habilitanta rozwigzania, jak np. narzedzie MirCure, czy analiza mechanizméw
determinujacych proces interferencji RNA znajduja wigksze znaczenie dla genomiki, znaczaco
wykraczajagc poza $wiat owadow. Niezwykle imponujgce jest takze wszechstronne, czy raczej
wielowymiarowe podejscie do analizy sposobow interpretacji informacji genomicznej przy wykorzystaniu
przeobrazenia owaddéw jako modelu badawczego. Jestem przekonana, iz wyniki badan dr Guillema Ylla
Bou beda istotne dla wielu innych badaczy zajmujacych si¢ nie tylko owadami, ale takze szerokopojeta
genomikya 1 tranksryptomika. Stwierdzam, iz oceniane osiggnigcie naukowe speilnia wymagania stawiane

kandydatom do stopnia naukowego doktora habilitowanego.
Ocena dzialalnos$ci dydaktycznej, organizacyjnej oraz na rzecz popularyzacji nauki

Dr Guillem Ylla Bou stworzyt Biocloud Services — bioinformatyczny start-up, ktorym zarzgdzat
jako CEO od 2015 do 2018 roku. W ciagu trzech lat dziatalno$ci Biocloud Services wspotpracowato z
dziesigtkami prywatnych przedsigbiorstw, osrodkow badawczych oraz uczelni. Habilitant prowadzi takze
aktywna dziatalno$¢ w zakresie opieki nad mtodymi naukowcami. Obecnie petni rol¢ promotora dwoch
projektow licencjackich i jednej pracy magisterskiej. Habilitant angazuje si¢ takze w dziatalno$é

dydaktyczng w ramach studiow magisterskich z zakresu bioinformatyki i biostatystyki, organizowanych



wspolnie przez Open University of Catalonia oraz University of Barcelona. £.acznie nadzorowat On 15 prac
magisterskich oraz 1 pracg licencjacka. Projekt badawczy SONATA, ktorym obecnie kieruje Habilitant
przewiduje zatrudnienie osoby na stanowisku doktoranta. Ponadto w sktad osobowy kierowanego przez
Habilitanta laboratorium wchodzi takze osoba na stanowisku postodca. Dodatkowo do laboratorium
dofaczy (lub dotaczyt) nowy postdoc finansowany w ramach niezaleznego projektu badawczy POLONEZ
Bis. POLONEZ Bis to prestizowy grant przyznawany przez Narodowe Centrum Nauki, ktory pomaga
osobom z zagranicy realizowa¢ projekty badawcze w Polsce. Co wigcej, obecny postdoc w laboratorium
Ylla Bou takze uzyskal niezalezne finansowanie w ramach projektu MINIATURA. Pokazuje to duze
zdolnosci mentorskie Habilitanta oraz gotowo$¢ do samodzielnego prowadzenia badan. Dr Ylla Bou
angazuje si¢ takze w aktywnoS$ci na rzecz popularyzacji nauki poprzez publikacje artykutow
popularnonaukowych w czasopismach niespecjalistycznych (gtownie na terenie Hiszpanii), budowanie
Swiadomosci spoteczenstwa poprzez komunikacj¢ swoich osiggni¢¢ w mediach oraz aktywny udzial w
ramach inicjatywy ,,dzien otwarty”, gdzie mieszkancy danego miasta moga odwiedza¢ wybrane osrodki

naukowe i zaznajamiac¢ si¢ z ich dziatalnoscig naukowa.
Whiosek koncowy

Podsumowujac, stwierdzam, iz przedstawione do oceny osiagni¢cie naukowe stanowi znaczny
wktad w rozwdj dyscypliny nauki biologiczne. Bardzo wysoko oceniam dorobek naukowy, dydaktyczny
oraz organizacyjny dra Guillema Ylla Bou. Ponadto doceniam skuteczno$¢ Habilitanta w pozyskiwaniu
funduszy na badania. W zwiazku z tym wnioskuje do Rady Dyscypliny Nauki biologiczne Uniwersytetu
Jagiellonskiego w Krakowie o nadanie dr Guillemowi Ylla Bou stopnia doktora habilitowanego w
dziedzinie nauki Sciste i przyrodnicze w dyscyplinie nauki biologiczne. Z uwagi na wysoki poziom
prowadzonych badan, ich uzyteczno$¢ oraz wielowymiarowosé¢, a takze imponujacy dorobek
Habilitanta w kontekscie etapu rozwoju Jego kariery naukowej, skladam wniosek o wyréznienie
osiagni¢cia. Przedstawione osiagni¢cie obejmuje prace o wysokim poziomie naukowym i duzym
znaczeniu dla rozwoju dziedziny, opublikowane w mi¢dzynarodowych czasopismach o bardzo

wysokiej renomie i znaczgcym wplywie.

Poznan, 30 grudnia 2023 r.



