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w sktad rozprawy wraz z uzupetnieniami i oSwiadczeniami wspotautorskimi, oraz wykaz osiggniec

Doktorantki.

Tematyka pracy jest zwigzana z obszarem badawczym grupy naukowej, ktorej cztonkiem jest
Doktorantka, i skupia sie na badaniu tta immuno-tranksryptomicznego procesow rozsiewu
(przerzutowania) raka piersi. Sg to bardzo wazne zagadnienia, w mojej opinii jedne z kluczowych
kierunkdw badan wspotczesnej onkologii. Uztosliwianie i przerzutowanie nowotworow sg to bardzo
ztozone procesy, w ktorych oddziatywuje ze sobg wiele czynnikdw, m.in. pojawianie sie w genomie
komorek nowotworowych mutacji somatycznych réznych typow, zmiany w funkcjonowaniu sciezek
sygnatowych, procesow metabolicznych, proceséw cyklu komorkowego i wreszcie ztozone
oddziatywania pomiedzy rozwijajgcq sie populacja komorek nowotworowych a uktadem
odpornosciowym. Badanie tych ztozonych zagadnien wymaga powigzania odpowiednio
zaprojektowanych prac eksperymentalnych prowadzacych do wytworzenia zbiorow danych
obserwacyjnych, a nastepnie przeprowadzenia analiz z uzyciem szerequ narzedzi bioinformatycznych

oraz zaawansowanych technik biostatystycznych.

Wybor tematyki badawczej nalezy uznac za wpisujacy sie w dziedzine nauk biologicznych oraz
uznac za niezwykle wazny i aktualny. Jak wspomniano powyzej, obszar badawczy czy tez obszary
badawcze obecne w ocenianej rozprawie doktorskiej sg kluczowymi dla onkologii oraz biologii
molekularnej. Istotnym aspektem oceny tematyki badawczej jest obecnos¢ we wszystkich
publikacjach wchodzacych w sktad rozprawy wynikéw obserwacyjnych (eksperymentalnych)
o0 oryginalnym, a czasami wrecz unikalnym charakterze, a takze odpowiednio zaprojektowane potoki

analiz, poprawnie dobrane do charakteru danych obserwacyjnych, posiadajgce oryginalne elementy.
Publikacje wchodzace w sktad rozprawy
Publikacja nr 1.

Popeda, M., Stokowy, T., Bednarz-Knoll, N., Jurek, A., Niemira, M., Bielska, A., ... & Zaczek, A. J.(2019).
NF-kappa B signaling-related signatures are connected with the mesenchymal phenotype of

circulating tumor cells in non-metastatic breast cancer. Cancers, 11(12), 1961.
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W pracy przebadano grupe 35 pacjentek chorych na nowotwor piersi ze stopniem
zaawansowania od | do Ill. Dokonano podstawowego podziatu na poréwnywane grupy bazujgc na
dwdch czynnikach. Pierwszym czynnikiem byt stan CTC (ang. circulating tumour cells), 23 pacjentki -
stan negatywny, 12 pacjentek - pozytywny. Drugim byt fenotyp molekularny komarek CTC, epitelialny
(EPI, 14 pacjentek) lub mezynchemalny (MES, 9 pacjentek). Dla sformowanych grup pacjentek
dokonano pomiaréw i poréwnan ekspresje 730 genow (584 po filtracji gendw o zbyt niskim $rednim
poziomie ekspresji) zwigzanych z uktadem immunologicznym. Pomiaréw dokonano z wykorzystaniem
technologii nCounter firmy NanoString. Interesujgcym wynikiem jest zaobserwowanie znamiennych
statystycznie roznic poziomow ekspresji pomiedzy podgrupami pacjentek o fenotypie epitelialnym
w odniesieniu do podgrupy pacjentek o fenotypie mezynchemalnym w ramach grupy CTC negatywnej.
Positkujac sie testem nieparametrycznym Mann-Whitneya z uwzglednieniem korekty na wielokrotne
testowanie zidentyfikowano 38 genéw o rdznicowe] ekspresji (dla FDR<0.20). Przedstawione sg one
w Tabeli 1. Zaobserwowano, ze duza liczba gendw sposrdd zidentyfikowanego profilu réznicujgcego
zwigzanych jest ze sciezka sygnatowg NF-kB. Ponadto, wykorzystujgc dane kliniczne oraz
transkryptomiczne z bazy TCGA dla 877 pacjentek z rozpoznanym rakiem piersi, badano wptyw
ekspresji gendw ze znalezionego profilu réznicujgcego na czas przezycia (0S, overall survival) oraz na
czas do nawrotu choroby (DFS, disease free survival). Stosowano model hazardu Coxa ze stanem
zaawansowania choroby jako zmienng korygujaca (analiza wieloczynnikowa) oraz wykorzystywano
krzywe Kaplana - Meiera. Grupy pacjentek podzielono dla kazdego z genow na trzy podgrupy: o niskim
poziomie ekspresji analizowanego genu (ponizej dolnego kwartyla), $rednim (pomiedzy dolnym a
gornym kwartylem) oraz wysokim poziomie ekpsresji (powyzej gornego kwartyla). Wyniki

przedstawiono graficznie na Rys. 2.
Pytania i uwagi do publikacji nr 1:

1. Dlaczego zdecydowano sie na przeprowadzenie dwdch analiz poréwnawczych: grupa pozytywna
versus grupa negatywna a potem w jednej podgrupie z podziatem na EPI i MES. Czy nie bytoby

interesujgcym przeprowadzenie analizy porownawczej ANOVA, potgczonej z odpowiednimi
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testami post hoc, z uwzglednieniem od razu wszystkich trzech podgrup? Takie podejscie mogtoby
wspomaoc zrozumienie analizowanych procesow a zidentyfikowana sygnatura bytaby posrednio
skorygowana o profil 0s6b z pozytywnym wynikiem CTC.

2. W przedstawionym podsumowaniu wynikow przyjeto prog odciecia dla FDR na poziomie 20%. Czy
Doktorantka mogtaby uzasadnic te decyzje?

3. Oryginalny zbiér danych oraz ten bedacy czescig bazy TCGA sg zbiorami o silnie rdznych
licznosciach, co, jak wiadomo, przektada sie na ré6zng moc wnioskowan statystycznych. Czy
rozwazano przeprowadzenie analizy na podstawie miar wielkosci efektu (effect size), ktdre
mogtyby pogtebi¢ zrozumienie obserwowanych relacji? Pozwolityby tez, po przeprowadzeniu
odpowiedniej korekty ze wzgledu na niezrownowazenie licznosci grup low/moderate/high,
poréwnac w sposob nieobcigzony otrzymane oszacowania HR.

4. Wydaje sie, ze w trakcie analizy funkcjonalnej skorzystano jedynie z tzw. pierwszej generacji
algorytméw (ORA). Co stanowito punkt odniesienia (tzw. universum) dla konstrukcji tabel
kontyngencyjnych - catosc transkryptomu, wybranych 730 gendw czy tez analizowanych 5847 Czy
dokonano preselekcji analizowanych $ciezek lub tez termindw ontologicznych? Czy podjeto probe
skorzystania z kolejnych generacji np. GSEA?

5. Dla modeli przezywalnosci budowano jedynie modele Coxa dla pojedynczych gendw, korygowane
ze wzgledu na stan zaawansowania choroby? Wobec relatywnie wysokiej liczebnosci proby (877
pacjentek), moze warto bytoby zbudowaé model wielowymiarowy, uwzgledniajacy kooperacje
wszystkich zidentyfikowanych genow. Zastosowanie w kolejnych krokach technik optymalizacji
modelu regresyjnego pozwolitoby na wskazanie najistotniejszych czynnikow predykcyjnych

i nieobcigzone (czy tez mniej obcigzone) oszacowanie ich powigzania z 0S oraz DFS?
Publikacja nr 2.

Bednarz-Knoll, N., Popeda, M., Kryczka, T., Kozakiewicz, B., Pogoda, K., Szade, J., ... & Zaczek, A. J.
(2022). Higher platelet counts correlate to tumour progression and can be induced by intratumoural

stroma in non-metastatic breast carcinomas. British Journal of Cancer, 126(3):464-471
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W pracy przedstawiono wyniki analiz przeprowadzonych na podstawie materiatu pozyskanego
w grupie 70 (n=108 przed czyszczeniem danych) pacjentek chorych na nowotwor piersi, ze stopniem
zaawansowania od | do lll. Cze$¢ analiz wykonano na podstawie proby rozszerzonej, bedacej
potgczeniem pierwotnej grupy gdanskiej (n=70) oraz pacjentek z Centrum Onkologii w Warszawie
(n=184). W grupie tej wydzielono dwie podgrupy: pacjentki o relatywnie normalnym poziomie liczby
ptytek przed rozpoczeciem leczenia(nPC) oraz o podwyzszonym (hPC). Za prég odciecia przyjeto gorny
kwartyl normy. Zebrano dane dotyczace przedoperacyjnej liczby ptytek krwi, przedoperacyjnego
statusu krazacych komorek nowotworowych. Dane te wykorzystywano do analiz zwigzanych ze
statusem nowotworu (cechami kliniczno-patologicznymi) oraz przezywalnoscig pacjentek.
Dodatkowo dla czesci grupy znane byly dane immuno-transkryptomiczne opisane w publikacji nr 1.
Zaobserwowano, ze wartosc liczby ptytek krwi w gornym kwartylu zakresu zmiennos$ci (nazywana
statusem hPC) byta zwigzana z szeregiem cech kliniczno - patologicznych. Wykonano analize sktadu
populacyjnego komorek podscieliska guza, wykorzystujac posiadane profile immuno-transkrypcyjne
oraz stosujgc opublikowany w literaturze algorytm CIBERSORTx. Wyniki tej analizy postuzyty do
wykazania roznic w proporcjach populacji réznych typow komorek a takze rdznic pomiedzy

ekspresjami RNA pewnych gendw, pomiedzy chorymi ze statusem hPC oraz chorymi ze statusem nPC.
Pytania i uwagi do publikacji nr 2:

Czes¢ uwag dotyczacych publikacji 1 pozostaje aktualnych, ale wydaje sig, ze warto odnies¢ sie do

dodatkowych kwestii, specyficznych dla tej pracy.

1. Narysunku 1 pokazano, ze wartosci PC silnie wigzg sie ze statusem T oraz obecnoscig CTC i jego
podtypow. Potwierdzajg to réwniez krzywe przezycia (panele e oraz f). Z czego wynika
przedstawiony na wykresie 1g podziat na 3 grupy?

2. Dlaczego zdecydowano sie w wiekszosci przypadkow na zastgpienie liczby PC stanem normal/high
(np. Tabela S4)? Podobnie z wielkoscig podscieliska - tutaj réwniez dokonano dyskretyzacji
wielkosci. Analiza w przestrzeni rzeczywistych wielkosci, poparta analiza wielkosci efektow

mogtaby ujawni¢ dodatkowe zalezno$ci i trendy.
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3. Na wykresie 1h przedstawiono wptyw PC na przezywalno$¢ w grupie pacjentek z luminalnym
rakiem piersi. Czy byt to podtyp A czy potaczone A i B - tak mi sie wydaje ale prosze o
potwierdzenie? Grupa liczyta 151 osob, zatem pozostate 103 to pacjentki z innym podtypem raka.
Wedtug Tabeli S3 podtyp znany byt dla 89 osdb. Czy przebadano w tej grupie powigzanie PC z 0S?

4. W tabeli umieszczonej na Rys. 2 panel d przedstawiono oszacowanie FC dla proporcji pomiedzy
grupami nPC oraz hPC wystepowania okreslonych podtypow komoérek. Zdefiniowano je jako iloraz
median w obu grupach. Czy, ze wzgledu na relatywnie niewielkg liczebno$¢ grup, estymator FC
zdefiniowany jako mediana serii ilorazow wyliczonych dla kazdej z mozliwych par pomiarow
(k=20*12/2) nie bytby tutaj lepszym wyborem? Pozwala to réwniez na ocene zmiennosci tego
parametru pomiedzy populacjami.

5. Analiza poréwnawcza wynikow dla tzw. cohort 1i cohort 2, zamieszczonych w tabelach S5 i S7
pozwala zauwazyc, ze wyniki nie sg spojne i dla rozszerzonej proby status N zyskuje znamiennos¢
Czy jest to efektem zwiekszenia liczebnos$ci proby czy tez réznych udziatéw grup 0 i 1 pomiedzy
osSrodkami?

6. Czy Doktorantka mogtaby skomentowac jako$¢ i wiarygodnoS¢ wynikow uzyskiwanych
z wykorzystaniem algorytmu CIBERSORTx?

7. We wnioskach koncowych pracy pojawia sie stwierdzenie, ze istnieje powigzanie pomiedzy
wielkoscig podscieliska, wysokg liczbg plytek przed terapia, poziomem CTC a gorszymi
progonozami terapeutycznymi. Czy przeprowadzono takag analize konstruujgc wieloczynnikowy
model COXa dla tych wszystkich cech i/lub wprowadzajgc do analizy na poziomie tablic
kontyngencyjnych zmienng pomocniczg definiujgcg spetnienie lub niespetnienie tych wszystkich

trzech warunkow? Taka analiza bytaby z pewnoscig bardzo interesujgca.
Publikacja nr 3.

Markiewicz, A., Topa, J., Popeda, M., Szade, J., Skokowski, J., Wetnicka-Jaskiewicz, M., & Zaczek, A.
(2021). Activation of epithelial-mesenchymal transition process during breast cancer progression-the

impact of molecular subtype and stromal composition. Acta Biochimica Polonica, 68(3), 385-392.
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To studium prezentuje z kolei wyniki badan w grupie 88 pacjentek. Podstawowym kryterium
podziatu na dwie grupy poréwnawcze byt podtyp molekularny nowotworu, luminalny oraz potrojnie
ujemny. Wiadomo, ze podtypy te wykazujg duze rdéznice w rokowaniach, a takze w profilach
molekularnych prébek tkankowych. Dla grupy 88 pacjentek dokonano takze oznaczenia stanu EMT
(epitelialny versus mezynchemalny) komorek nowotworowych. Zarejestrowano takze stan zajetosci
weztéw chtonnych (N+ versus N-). Stwierdzono, ze guzy o statusie luminalnym u pacjentek, u ktorych
nie zaobserwowano zajetosci weztow chtonnych (stan N-) miaty najnizszy odsetek wartosci aktywacji
EMT. W nowotworach potrojnie ujemnych obserwowano czestszg aktywacje EMT. Jednak zadne
z opisanych powyzej zaleznosci nie wykazaty znamiennosci statystycznej na poziomie istotnosci
p=0.05. W dalszej czesci badan przeprowadzono analize immuno-transkryptomu stosujgc techniki
opisane w publikacji 1. Dla partycji zbioru badawczego na bazie statusu EMT oraz statusu zajecia
weztow chtonnych dokonywano porownania wielkoSci ekspresji zbioru genéw uzyskanych przy
zastosowaniu techniki nCounter firmy NanoString. Przy tej analizie zaobserwowano kilka

statystycznie istotnych wynikow.
Pytania i uwagi do publikacji nr 3:

1. Podobnie jak w przypadku prac 1 i 2, dla wynikow, ktére nie wykazywaty znamiennoSci
statystycznej, jednak byly jej bliskie oraz wykazywaty relacje, ktore posiadaty logiczne
interpretacje biologiczne ponownie warto bytoby policzy¢ statystyki wielkosci efektu.

2. Podajac udziaty procentowe w tablicach kontyngencyjnych nie mozna pomija¢ informacji o
liczebnosci prob - nie znalaztam tej informacji ani w legendach ani tez w opisach rysunkow/tabel.

3. Czy rozwazano wykorzystanie, do analiz immuno-transkryptomicznych partycji statusu EMT oraz
stanu (N+ versus N-) dwuczynnikowej ANOVA?

4. Za wartosc graniczng np. w przypadku analizy wieku przyjeto 50 lat. Z czego wynika ta warto$c?

Czy podjeto prébe okreslenia innego progu, dopasowanego do analizowanego problemu?

Publikacja nr 4.
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Popeda, M., Markiewicz, A., Stokowy, T., Szade, J., Niemira, M., Kretowski, A., ... & Zaczek, A. J. (2021).
Reduced expression of innate immunity-related genes in lymph node metastases of luminal breast

cancer patients. Scientific reports, 11(1):1-9.

Badana grupa byto 79 pacjentek z nowotworem piersi typu luminalnego. W badaniach dgzono do
identyfikacji/opisu zmian w obrebie immuno-trankryptomu pomiedzy komdrkami nowotworowymi
w przerzutach do weztow chtonnych oraz komoérkami guza pierwotnego. Wyzwaniem dla
zaprojektowania badan byly fizjologiczne roznice pomiedzy tkankg piersi oraz weztow chtonnych. Dla
zbudowania metody statystycznej wykorzystano statystyke proporcji pomiedzy sparowanymi
wartosciami ekspresji gendw. Dla znalezienia/oceny rozktadow odniesienia, to znaczy rozktadow
rozrzutu dla tkanek normalnych, wykorzystano publicznie dostepne dane z projektu Genotype Tissue
Expression (GTEXx). Na podstawie zaproponowanej metody analizy wyznaczono dwa zbiory, 11 genéw o
podwyzszonej oraz 70 gendw o obnizonej ekspresji w LNM wzgledem prawidtowego wezta chtonnego.

Dokonano analiz funkcjonalnych znalezionych zbioréw genow.
Pytania i uwagi do publikacji nr 4:

1. Dlaczego majac dostep do danych referencyjnych zdecydowano sie na transformacje poziomow
ekspresji w postaci ilorazéw (pomijajac tym samym naturalng zmienno$é pozioméw)? Czy moge
prosi¢ o doktadne wyjasnienie krokdw procedury? Czy wstepna normalizacja do postaci tzw. z-
scores w odniesieniu do tkanki zdrowej a potem porownanie nie bytoby tutaj alternatywa?

2. Czy moge prosic o dprecyzowanie pojec: ,wspotczynniki tkanek nowotworowych”, ,wspotczynniki

tkanek zdrowych”.

Ocena rozprawy

Moja ogodlna ocena rozprawy jest zdecydowanie pozytywna. Ponizej przedstawione sg jej

poszczegolne elementy.
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Pierwszym elementem oceny jest rozwazenie indywidualnego wktadu Doktorantki w badania
naukowe przedstawione w czterech publikacjach wchodzacych w sktad rozprawy, w aspekcie faktu,
ze pracuje ona w wieloosobowym zespole badawczym oraz, ze wszystkie te publikacje sa
wieloautorskie. W dwoch z czterech publikacji, w pierwszej (Cancers) oraz w czwartej (Scientific
Reports) Doktorantka jest pierwszg autorkg. Do wszystkich prac dotgczone sy os$wiadczenia
wspotautorskie. Wynika z nich, ze w pracy pierwszej i czwartej Doktorantka brata udziat w opracowaniu
koncepcji badan. Ponadto w pracy trzeciej (Acta Biochimica Polonica) Doktorantka byta autorka
metodologii (potoku) analizy immuno-transkryptomu dla tej pracy. We wszystkich pracach brata udziat
w opracowaniu danych obserwacyjnych/eksperymentalnych, analizach  statystycznych,
przygotowaniu rysunkow i tabel do manuskryptow, zarzadzaniu danymi oraz pracami zwigzanymi
z dyskusjami w trakcie procesu recenzyjnego. Tekst rozprawy, zawierajgcy poza kopiami prac takze
szereg dodatkow, streszczen, komentarzy i omowien, takze $wiadczy na korzy$¢ Doktorantki. Jest
logicznie zbudowany, napisany tadnym i jasnym jezykiem. Problematyka rozsiewu komorek
nowotworowych jest opisana metodycznie, wykorzystywane pojecia sg wprowadzone i jasno
przedstawione. Z powyzszych uwag wytania sie solidny i roznorodny warsztat naukowy oraz duzy
udziat w zrealizowaniu wartosciowych i oryginalnych projektéw naukowych. Widac takze kompetencje
Doktorantki oraz dobre panowanie nad catoksztattem ztozonych aspektow naukowych zwigzanych z

czterema omawianymi publikacjami.

Drugim aspektem oceny jest ranga, jako$¢ i oryginalno$¢ wynikow naukowych zawartych
w publikacjach wchodzacych w sktad rozprawy. Range, jakosc i oryginalnos¢ wynikow nalezy takze
oceni¢ bardzo wysoko. Prace zostaty opublikowane w bardzo renomowanych czasopismach
naukowych. Ponadto nalezy podkresli¢ spojnos¢ tematyczng czterech artykutow. Wszystkie prace
bazuja na oryginalnych zbiorach danych eksperymentalnych/obserwacyjnych oraz klinicznych. Wyniki
w nich umieszczone uzupetniajg sie nawzajem i jako catos$¢ tworzg logiczny i uporzadkowany zbior tez
naukowych, ktore wzbogacajg oraz budujg teorie tta immuno-transkryptomicznego procesow
rozsiewu w nowotworach. Publikacje te stanowig na pewno pole do dyskusji naukowej. Dla kazdej

publikacji, po bardzo krotkim jej omowieniu, przedstawitam kilka pytan i uwag, ktore chciatabym
9
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przedyskutowac (przynajmniej czesciowo, w miare mozliwosci czasowych) z Doktorantkg w czasie

obrony.

Wreszcie jako trzeci aspekt oceny warto uwzgledni¢ dorobek naukowy Doktorantki, ktory nie
miesci sie w czterech omawianych powyzej publikacjach. Nalezy stwierdzi¢, ze zwtaszcza, ze jest to
dorobek doktorski, ma on bardzo znaczng wielkos¢ i jakos¢ naukowa. W jego sktad wchodzi 18
publikacji wieloautorskich w miedzynarodowych, renomowanych czasopismach naukowych oraz
bardzo liczne doniesienia konferencyjne. Tematyka tych prac jest bardzo réznorodna, zogniskowana
jednak na zagadnieniach wspdtczesnej onkologii eksperymentalnej, klinicznej, a takze czesciowo
obliczeniowej. kaczna wartos¢ wspotczynnika oddziatywania prac, ktorych wspotautorkg jest
Doktorantka wynosi 92.8835 (dla wszystkich publikacji oraz 72.541 dla prac niewchodzacych w sktad
rozprawy). taczna liczba cytowan publikacji, ktérych wspétautorka jest Doktorantka wynosi 116 a
indeks Hirscha wynosi 6 (wedtug bazy Scopus). Doktorantka byta laureatkg dwadch grantéw (grantu
Preludium 2.0 oraz grantu Mtody Tworca Nauki Uniwersytetu Gdanskiego). Uzyskiwata takze nagrody
i wyréznienia.

Najwazniejszymi elementami rozprawy decydujacymi o jej wartosci naukowej i badawczej sa:

1) Okreslenie profilu immuno-transkrypcyjnego guzéw pierwotnych raka piersi, ogotem
i zuwzglednieniem procesu przerzutowania do weztéw chtonnych, w odniesieniu do fenotypu
krazacych we krwi obwodowej komarek nowotworowych.

2) Powigzanie profilu immuno-transkrypcyjnego z liczbg ptytek we krwi mierzonych przed
rozpoczeciem leczenia.

3) Poréwnanie profili immuno-transkryptomicznych guzéw pierwotnych i ich przerzutéw do weztow

chtonnych.

Poprawnosc¢ tresci rozprawy nie wzbudza zastrzezen, a stwierdzenia w niej zawarte wydaja sie byc
w petni godne zaufania, co wynika w szczegodlnosci z przedstawionych podstaw teoretycznych

popartych wynikami przeprowadzonych badan eksperymentalnych.
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Syntetyczna o cena rozprawy:
A. Czy rozprawa zawiera oryginalne rozwigzanie problemu naukowego? Zdecydowanie TAK
B. Czy kandydatka posiada ogdlna wiedze teoretyczng w dyscyplinie? Zdecydowanie TAK
C. Czy posiada umiejetno$¢ samodzielnego prowadzenia pracy naukowej? Zdecydowanie TAK
Konkluzja

Osiggniecia i oryginalne elementy publikacji wchodzacych w skfad rozprawy, a takze jako$c¢
catego tekstu rozprawy, sa na pewno wystarczajgce do jej ogolnej pozytywnej oceny oraz znacznie

przewyzszajg zwyczajowe wymagania stawiane rozprawom doktorskim.

Stwierdzam zatem z petnym przekonaniem, ze opiniowana rozprawa Pani mgr Marty Aleksandry
Popedy pt. ,Profile transkrypcyjne zwigzane z uktadem immunologicznym w kontekscie rozsiewu raka
piersi” zawiera samodzielne rozwigzanie waznego i istotnego problemu naukowego, jednoczesnie
spetniajgc wszystkie wymagania przewidziane dla rozpraw doktorskich w aktualnie obowigzujace;j

Ustawie o Tytule Naukowym i Stopniach Naukowych.
W zwigzku z tym stawiam wniosek o dopuszczenie rozprawy doktorskiej do publicznej obrony.

Ponadto, bioragc pod uwage opublikowanie czterech prac wchodzacych w sktad rozprawy
w renomowanych miedzynarodowych czasopismach naukowych, dojrzato$¢ naukowg Doktorantki,
bardzo dobry warsztat naukowy, wiele interesujgcych koncepcji i duzy wktad Doktorantki w powstanie

recenzowanych prac, a takze posiadanie przez Doktorantke szerszego, znaczgcego dorobku

%W P

naukowego, wnioskuje o wyrdznienie rozprawy.
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