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Recenzja pracy doktorskiej mgr Dominiki Jankowskiej zatytulowanej: “Zastosowanie

metod obliczeniowych w badaniach bakteryjnych bialek TraR i AiiQ”

Przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska zostala wykonana w Pracowni Symulacji
Ukladéw Biomolekularnych pod kierunkiem Prof. UG, dr hab. Rajmunda KaZmierkiewicza.
Przedmiotem badan mgr Jankowskiej byly wybrane elementy mechanizmu blokowania systemu
sygnalizatora zageszczenia (QS, quorum sensing). Autorka do analiz wybrata mozliwg inhibicje
biatka TraR z bakterii Agrobacterium tumefaciens przez plumbagine i 3-chloroplumbagine.
Drugim celem naukowych dociekan Autorki byl enzym AiiO z bakterii Ochrobactrum sp.
posiadajacy aktywnos$¢ hydrolitycznego niszczenia czasteczek sygnatowych laktonu N-acyl-L-

homoseryny (AHL), co prowadzi¢ moze do wyciszenia mechanizmu zageszczenia (quorum

quenching, QQ).

W latach 60-tych ub. wieku zapoczatkowano badania nad bioluminescencja Zyjacych w
Srodowisku morskim bakterii gatunku Vibrio fischeri. Zauwazono, ze zdolno$¢ bioluminescencji
hodowli bakteryjnej $ciS§le powiagzana jest z jej gestoScia. Okryto, ze bakterie V. fischeri
indukowane s3 czasteczkami laktonu N-3-oksyheksanoil-L-homoseryny (OHHL), co w
konsekwencji powoduje transkrypcje genéw odpowiedzialnych za bioluminescencje - luxI i [uxR.
Zjawisko to (QS) wystepuje szczegélnie intensywnie w przypadku, gdy bakterie V. fischeri zyja w
symbiozie z morskimi zwierzetami kolonizujgc ich organy $wietlne i jest ono zwigzane
bezposrednio z wysokim stezeniem czasteczek sygnalowych OHHL. Agrobacterium tumefaciens,
Gram-ujemny gatunek bakterii bedacy patogenem ro$linnym, posiada nieco inny system
komunikacji QS oparty na biatkach Tral i TraR. Biatko Tral odpowiedzialne jest za synteze
czasteczek sygnalowych - laktonu N-3-hydroksyoktanoil-L-homoseryny (OOHL) -
odpowiednika OHHL u V. fischeri. Biatko TraR jest natomiast aktywatorem transkrypcji
zaleznym od czasteczek sygnatowych OOHL. W jego strukturze mozna wyrézni¢ dwie istotne
domeny funkcjonalne: wigzaca DNA w rejonie C-konca oraz odpowiedzialng za wigzanie

czgsteczek sygnatowych w rejonie N-konca. Mechanizm dziatania biatka TraR opiera si¢ na
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wigzaniu przez jego nieaktywny monomer czasteczki sygnatowej, utworzeniu dimeru TraR, co
umozliwia jego wigzanie do DNA w rejonie regulonu tra (tra box) i transkrypcje genéw tra.
Jedng z mozliwosci zakldcenia tego procesu jest wigzanie biatka TraR z inhibitorem. W niniejszej
pracy do sprawdzenia takiego wigzania zostaly wykorzystane produkowane przez muchotéwke
amerykanska, znane s3 ze swoich wlasciwosci przeciwmalarycznych, przeciwzapalnych,
przeciwnowotworowych i  przeciwbakteryjnych, naftochinony: plumbagina i 3-
chloroplumbagina.

Innym mechanizmem blokowania QS jest wyciszanie jego sygnalizacji (QQ). Biorg w nim udziat
enzymy degradujgce czasteczki AHL, na przyktad acylazy lub laktonazy. Produkty hydrolizy tych
enzyméw tracg zdolno$é wigzania sie do receptoréw AHL, co w konsekwencji prowadzi do
blokowania mechanizmu QS. Pochodzace z Gram-ujemnych bakterii Ochrobactrum sp. biatko
AiiO zostato zidentyfikowane przez dwa niezalezne zespoty badawcze. Jeden z nich (S. Jafra, R.
Czajkowski i wsp.) wskazat, iz biatko to ma aktywno$¢ acylazy. Drugi zesp6t badawczy (G.Y. Mei
i wsp.) wskazal natomiast, iz AiiO ma aktywno$¢ laktonazy. OkreSlenie struktury przestrzennej
oraz oddzialywan biatka Aii0 z wybranymi czasteczkami sygnatowymi bylo drugim celem

niniejszej pracy.

Rozprawe Pani mgr Dominiki Jankowskiej stanowi ksigzka liczaca 179 stronic formatu A4 wraz
z no$nikiem CD zawierajgcym pliki z wynikami obliczen. Uklad pracy jest dos¢ typowy dla tego
rodzaju opracowan, a najbardziej zauwazalng réznica jest potgczenie wynikéw i dyskusji w

jeden rozdziat - ,Wyniki i dyskusja”.

Opracowanie zaopatrzone jest w szczegétowy ,Spis tresci” oraz ,Wykaz stosowanych skrotow”.
Szczegdlnie ten drugi jest bardzo przydatny w trakcie lektury pracy ze wzgledu na bardzo duza
liczbe stosowanych skrétéw - jest ich dokiadnie 30. Kolejnym 2,5 stronicowym rozdzialem jest
»Streszczenie”, w ktérym w spos6b zwiezly Doktorantka opisuje swoja prace. Ta cze$¢ pracy nie

budzi zadnych watpliwoéci - napisana jest w sposéb poprawny.

Zawarty na 22 stronach ,Wstep” dobrze wprowadza czytelnika w tematyke badawcza, ktora
zainteresowala sie Doktorantka. Napisany jest w sposéb ciekawy i opatrzony 74 odno$nikami
literaturowymi. Pani mgr Jankowska w sposob umiejetny lgczy tutaj opis mechanizmu
komunikacji miedzybakteryjnej (QS) i jego mozliwej inhibicji wraz z mechanizmem jego
wyciszenia (QQ). W tym rozdziale zabraklo jednak opisu wykorzystywanych w dalszych etapach
pracy inhibitoréw biatka TraR - plumbaginy i 3-chloroplumbaginy. Opis obydwu zwigzkéw
zawarty natomiast jest po raz pierwszy, do$¢ niefortunnie, w ,Wynikach i dyskusji”. Doktorantka
wykorzystata réwniez do opisu problematyki badawczej oryginalne jak i zmodyfikowane ryciny

z opublikowanych artykuléw naukowych - w prezentowanej pracy opisane sg jako rysunki.
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Zazwyczaj autor tego rodzaju pracy zastanawia sie czy stosowa¢ ryciny oryginalne, pomimo iz
zawieraja czesto opisy w jezyku angielskim, czy tez modyfikowa¢ je np. poprzez stosowanie
zapiséw w jezyku polskim. W przypadku ocenianej pracy wystepuja zaréwno jedne jak i drugie.
Zdaniem piszacego te stowa lepiej byloby zachowaé tutaj konsekwencje i stosowaé albo
oryginalne, albo zmodyfikowane ryciny - z wiekszym naciskiem jednak na te drugie. WysoKkiej
jakosci i bardzo pogladowe sg natomiast ryciny Autorki niniejszej pracy doktorskiej. Najlepszym
przyktadem tak dobrze opracowanej ryciny jest rys.1.15 przedstawiajacy triade katalityczng
enzymu AiiO. Pani mgr Jankowska w tej czeSci pracy przedstawia réwniez struktury czasteczek
AHL w formie tabeli. Zwyczajowo tytuly tabeli umieszcza sie nad nig, w przeciwienstwie do
metodologii uzytej w tym opracowaniu. Znalazl sie takze w tej czeSci pracy jezykowy lapsus,
ktéry zmuszony jestem opisaé. Otéz na stronie 11 Autorka pisze o badaniach nad
bioluminescencjg ,bakterii wodnych”. A czy s3 jakie$ znane bakterie nie wymagajgce do Zycia
wody? Innym drobnym mankamentem s3g bardzo czeste, dodam zbyt czeste, bledy literowe.
Najbardziej kuriozalnym jest, cytuje stlowo w brzmieniu oryginalnym: ,unek”, zapewne od
rysunek. Uwadze recenzenta nie uszedt tez blad w opisie nazwy gatunkowej Vibrio fischeri, w

tym wypadku jednak konsekwentnie powielany przez Autorke w dalszych cze$ciach pracy.

,Cele pracy” sg kolejnym, krétkim ale niezwykle istotnym rozdzialem. Jak juz wspominatem na
wstepie, Doktorantka postawila sobie za cele zbadanie mozliwo$ci wigzania sie¢ plumbaginy i jej
pochodnej do biatka TraR i przez to blokowania jego funkcji. Drugim celem bylo badanie
struktury biatka AiiO, okre§lenie jego oddzialywan z wybranymi czasteczkami sygnatowymi
oraz charakteru reakcji katalizowanej przez ten enzym. ,Cele pracy” zostaly opisane precyzyjnie
i logicznie. Do realizacji celéw swojej pracy wybrala szeroka game metod modelowania
molekularnego i technik obliczeniowych, jak np.. dokowanie molekularne, dynamika
molekularna, analiza oddzialywan z woda procedurg Water-Swap, czy tez symulacji hybrydowej

taczacej techniki kwantowe i klasyczng dynamike molekularng QM/MM.

»Materialy i metody” s3 imponujgcym, bo liczacym 37 stron maszynopisu, kolejnym rozdziatem
ocenianej pracy doktorskiej. Metodologia opisana jest bardzo precyzyjnie. W wyczerpujacy
sposOb przedstawione sg kolejne kroki i algorytmy obliczenn oraz symulacji molekularnych.
Dodatkowo Autorka przedstawia sposoby analizy i interpretacji uzyskanych wynikéw. Réwnie
precyzyjnie opisane jest wykorzystywane w trakcie pracy oprogramowanie (21 pozycji!) oraz
uzywany do obliczen sprzet komputerowy (zaréwno stacje robocze jak i klastry obliczeniowe).
Nie mniej jednak w tej czeSci pracy znowu dostrzec mozna, podobnie jak we ,Wstepie”, drobne
btedy literowe (sporo!) i niekonsekwencje w przedstawianiu rycin oraz tabeli 2.1. Dodatkowo
Autorka przedstawia kilka réwnan matematycznych, ktére zazwyczaj opisuje si¢ kolejnymi

numerami w celu tatwiejszego odniesienia si¢ do wlasciwego réwnania. W tej pracy brakuje
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takiej numeracji réwnan matematycznych, aczkolwiek ttumaczy¢ to mozna nienawigzywaniem

do przedstawionych rownan poza tym rozdziatem, w dalszych cze$ciach pracy.

Najobszerniejsza cze$cig pracy doktorskiej Pani mgr Dominiki Jankowskiej jest liczacy 77 stron
maszynopisu rozdziat ,Wyniki i dyskusja”. Rozpoczyna on sie od opisu roli plumbaginy i 3-
chloroplumbaginy w potencjalnej inhibicji receptora biatka TraR. Doktorantka pokrétce
przedstawia wiasciwoéci omawianych zwigzkéw oraz wyniki badan eksperymentalnych ich
dziatania wobec szczepu bakterii Agrobacterium tumefaciens opublikowanych w pracy
doktorskiej dr A. Szpiter. I jak juz wcze$niej wspominatem, brakuje takiego chocby krétkiego
wprowadzenia o wlasciwo$ciach plumbaginy i jej pochodnej we ,Wstepie” omawianej pracy.
Nastepnie Autorka wyKkorzystujac metode dokowania molekularnego opartego o
oprogramowanie AutoDock4.2 bada mozliwo$ci wigzania przez biatko TraR czasteczek
plumbaginy, 3-chloroplumbaginy, naturalnego liganda w/w biatka OOHL oraz zwigzkéow
referencyjnych: droseronu i patuliny. Uzyskane wyniki wykazaly, Ze naturalny ligand biatka
TraR wigze sie z optymalng energia wigzania wynoszaca -5,83 kcal/mol ($rednio -4,45
kcal/mol). Doktorantka wykazata, ze rowniez plumbagina i jej pochodna mogg wigza¢ sie do
centrum aktywnego biatka TraR ze $rednig energia swobodng wigzania réwna odpowiednio -
3,03 i -3,76 kcal/mol. Dodatkowo Doktorantka wykazata, ze obydwie pochodne oddziatujg z
miejscem aktywnym biatka TraR zawsze z ujemng warto$cia swobodnej energii wigzania, co
interpretowa¢ mozna jako wigzanie preferowane termodynamicznie. Kolejnym etapem dociekan
Doktorantki bylo sprawdzenie potencjalnego oddzialywania plumbaginy i jej pochodnej z
powierzchnig dimeru biatka TraR (drobna uwaga: czy tytut tego podrozdziatu jest wtasciwy?).
Wynikiem tego badania bylo ustalenie miejsc wigzania ligandéw oraz wartosci energii
swobodnych wigzania. W tym przypadku doktorantka wykazala, ze 3-chloroplumbagina wiaze
sie z nizszg $rednig energia swobodna wigzania niz plumbagina, odpowiednio -3,21 i -2,78
kcal/mol. Réwniez w tym wypadku Autorka nie zauwazyla dodatnich wartoSci energii
swobodnej wigzania. Dodatkowo Doktorantka wykazata mozliwo$¢ wigzania obydwu ligandéw
z motywami HTH dimeru TraR odpowiedzialnymi za bezposrednie wigzanie biatka TraR z DNA.
Wykazata w ten sposéb, ze wigzanie obydwu zwigzkéw z powierzchnig dimeru TraR moze
prowadzi¢ do potencjalnej dezaktywacji transkrypcji genéw znajdujacych sie pod kontrola
systemu Tral/TraR. Wyniki swoich badafn Pani mgr Jankowska zestawia z badaniami
eksperymentalnymi przeprowadzonymi przez cytowang poprzednio dr A. Szpiter. Wyniki
eksperymentalne nie potwierdzily jednak, iz plumbagina i 3-chloroplumbagina moga przyczynic
sie do braku wigzania biatka TraR do DNA. W podsumowaniu tego etapu pracy Doktorantka
wskazuje, ze zaréwno plumbagina jak i 3-chloroplumbagina moga konkurowa¢ o miejsce
aktywne z naturalnym ligandem biatka TraR. Doktorantka proponuje nawet schemat

eksperymentu, ktéry bytby pomocny w poznaniu tego mechanizmu. Nie do korca jest dla mnie
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jasne czy zostal on ostatecznie przeprowadzony (przez kogo?), czy tez nie? Wedlug Niej
uzyskane dotychczas wyniki wykluczaja jednak bezpos$redni wptyw plumbaginy i jej pochodne;j
na mechanizm QS poprzez wigzanie tych zwigzkéw do biatka TraR. Zdaniem piszacego te stfowa
plumbagina i jej pochodna zostaly wybrane do tak subtelnej inhibicji biatka TraR dos¢
niefortunnie. Ot6z wiadomym jest (A. Kawiak et.al, Toxicology and Applied Pharmacology 2007,
223(3): 267-276 (doi: 10.1016/j.taap.2007.05.018)), ze plumbagina moze oddziatywa¢
bezposrednio na bialka poprzez generowanie reaktywnych form tlenu. Jest tez niezwykle
prawdopodobne, iz te wolne reaktywne formy tlenu moga oddziatywa¢ prawdopodobnie ze
wszystkimi napotkanymi makroczasteczkami chemicznymi. 1 moim zdaniem, bardziej
prawdopodobne jest iz plumbagina i jej pochodna dzialaja na wiele bialtek i przez to szlakéw
metabolicznych bakterii, w ostatecznoSci prowadzac do $mierci komérki. Oczywiscie, mozna by
prébowa¢ analize wptywu tych zwigzkéw na mechanizm QS ale w stezeniach podprogowych dla
ich efektéw bakteriobdjczych. Tylko czy wtedy plumbagina i jej pochodna moglyby konkurowa¢
z czasteczkami sygnalowymi o miejsce aktywne enzymu? Prositbym Doktorantke o
przedyskutowanie tych watpliwo$ci podczas publicznej obrony pracy.

Kolejnym etapem rozwazan Doktorantki bylo biatko Aii0 odpowiedzialne za hydrolize
czasteczek sygnalowych AHL. Pierwszym, zaprezentowanym wynikiem tej czeSci pracy byt
model strukturalny samego biatka uzyskany poprzez obliczenia znanej z GenBank sekwencji za
pomocg oprogramowania I-TASSER. Uzyskany model strukturalny potwierdzony zostat
procedurg ProQ i MOLProbity. Nastepnie korzystajac z siedmiu (!) réznych metod Doktorantka
wyznaczyla miejsca wigzace substrat. Ukoronowaniem prac nad modelem strukturalnym AiiO
byto poréwnanie go z modelem krystalograficznym biatka AidH izolowanego przez zespoél
chifiski. Nalezy tutaj wspomnieé¢, ze badania przeprowadzone przez Pania mgr Jankowska
bazowaly na sekwencji biatka AiiO pochodzacego ze szczepu Ochrobactrum sp. A44, natomiast
model krystalograficzny opracowany przez A. Gao i wsp. oparty byl na sekwencji biatka AidH ze
szczepu Ochrobactrum sp. T63. Chcialbym podkresli¢ dociekliwo$¢ Autorki, ktéra nie zadowolita
sie jedynie wynikami poréwnania sekwencji samego biatka (sekwencje identyczne w 96%) ale
réwniez poréwnata sekwencje genéw je kodujacych, uzyskujac zgodno$¢ na poziomie 90%.
Poréwnanie obydwu struktur wykazato nie mniej jednak réznice, ale Doktorantka uznata, moim
zdaniem stusznie, ze to model teoretyczny przez Nig opracowany bedzie wykorzystany w
dalszym etapie pracy polegajacym na dokowaniu do modelu biatka Aii0 wybranych 10
czgsteczek sygnatowych AHL réznigcych sie dlugo$cia tancucha weglowego, a takze
posiadaniem lub nieposiadaniem tlenu karbonylowego w pozycji 3. Na podstawie szczegétowej
analizy struktury zadokowanych czasteczek AHL w miejscu aktywnym biatka AiiO Doktorantka
postawila hipoteze o aktywnosci acylazy, proponowanej przez zesp6l polski, badz laktonazy,
proponowanej przez zespo6t chinski, wobec czgsteczek sygnalowych. Wykonujac symulacje

dynamiki molekularnej Autorka wyznaczyta najbardziej prawdopodobne stany konformacyjne
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badanych komplekséw AiiO-czasteczka AHL, ktore staly sie danymi poczagtkowymi do symulacji
hybrydowej 1jczacej techniki kwantowe i Kklasyczng dynamike molekularng QM/MM.
Wykorzystujac technike symulacji QM/MM mgr Jankowska poréwnata aktywnos¢ AiiO
wzgledem wybranych czgsteczek AHL jako laktonazy i acylazy, wykazujac, iz mechanizm
dzialania AiiO jako acylazy jest bardzo niekorzystny energetycznie. Wskazywatoby to na duze
prawdopodobienstwo, ze enzym AiiO ma aktywno$¢ laktonazy. Teze te Doktorantka potwierdza
poréwnaniem energii (jakiej?) obydwu proceséw wynoszacych dla aktywnosci laktonazy AE~17
kcal/mol, za$ dla aktywnoé$ci acylazy AE~60 kcal/mol. Generalnie w niniejszym opracowaniu
Doktorantka uzywa symbolu AE do opisu zmian energii lub wigzania liganda. W biochemii
bardzo czesto do opisu termodynamiki procesu stosuje sie poréwnanie wartoSci energii
swobodnej Gibbsa w warunkach standardowych (4G?), ktéra zalezy réwniez od parametréw
stezeniowych substratéw. Mam prosbe do Doktorantki o komentarz, czy wymienione powyzej
parametry termodynamiczne mozna ze soba bezposrednio poréwnywaé? Jaka jest zaleznos¢
pomiedzy stosowang w tej pracy zmiang energii - AE a entalpiag swobodng Gibbsa (4G)? Po
wtore, czy oby na pewno mozna catkowicie wykluczy¢ aktywno$¢ acylazy enzymu Aii0 w
kontekscie danych do$wiadczalnych? Jak mozna by bylo ostatecznie rozwigzac ten problem
naukowy? Ostatnim elementem rozdziatu ,Wynikéw i dyskusji” byla analiza oddziatywania
biatka z ligandem w S$rodowisku rozpuszczalnika metoda Water-Swap. Uzyskane wyniki
jednoznacznie wskazaly na znaczenie rozpuszczalnika, w tym wypadku wody, do oceny energii
swobodnej opisywanych reakcji, a takze istotng role tlenu karbonylowego w czasteczkach AHL.
Chciatbym podkre$li¢, ze zastosowanie tej metody uwazam za niezwykle nowatorskie. Moim
zdaniem, pozwala ona na symulacje réznych proceséw biochemicznych w Srodowisku wodnym.
Rola rozpuszczalnika w takich procesach jest niezwykle istotna, a efekty energetyczne wigzania
z rozpuszczalnikiem s3 czesto poréwnywalne a nawet wieksze niz efekty energetyczne
oddzialywania liganda z biatkiem.

Podsumowujgc, cze$¢ pracy ,Wyniki i dyskusja” napisana jest w sposob niezwykle interesujacy.
Pani mgr Jankowska wykorzystala szereg skomplikowanych metod obliczeniowych do
uzyskania satysfakcjonujgcych wynikéw. Co wiecej, kazda procedura byla przemyslana pod
katem jej doboru i doboru warunkéw wstepnych obliczen. Wskazuje to na niezwykle logiczny
tok rozumowania Doktorantki - wyniki jednego eksperymentu obliczeniowego skutkowaty
podjeciem sie kolejnego zadania, ktére miato na celu doprecyzowac uzyskane uprzednio wyniki.
Swiadczy o samodzielnoéci i dojrzatoéci naukowej Autorki niniejszej rozprawy. Jednakze petniac
role recenzenta zmuszony jestem dodac, ze réwniez w tej czeSci pracy wystepuje sporo bledow
literowych. Poza tym na stronie 135 mozna znalez¢ niefortunny skrét myslowy, ze wigzanie
wodorowe wyksztatca sie miedzy dwoma atomami tlenu (gdzie miejsce na atom wodoru?) -
cho¢ sytuacje ratuje fakt, ze jeden z wymienionych atoméw tlenu nalezy do grupy

hydroksylowe;j.
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Kolejna cze$é ocenianej rozprawy doktorskiej to ,Literatura”. Zawiera ona spis 170 odnos$nikéw
zaréwno do opublikowanych artykutéw jak i stron internetowych. Dobor literatury jest
poprawny. Mam jedynie dwie drobne uwagi. Jedna dotyczy cytowanych linkéw - warto poda¢
czas ostatniego dostepu do adresu. Druga dotyczy opisu pozycji nr 5 - niejasne jest czy praca
zostata opublikowana w maju 1980 roku czy tez w 1981 roku. Ostatnie cze$ci pracy stanowia
wykazy rysunkéw, tabel i szczegbélowy opis zawartosci ptyty CD wraz z sugerowanym

oprogramowaniem do przegladania zamieszczonych plikéw.

Reasumujgc, uwazam ze Pani mgr Dominika Jankowska przedstawita do oceny interesujgcy i
metodycznie nowatorsky prace. Zaprezentowala w niej po raz pierwszy mozliwos¢ wigzania
plumbaginy i jej pochodnej do biatka TraR, cho¢ do$¢ niefortunnie, moim zdaniem, dobrata
analizowang czasteczke inhibitora. W swojej pracy przedstawila réwniez optymalng strukture
enzymu AiiO oraz badala dwie mozliwe drogi jego aktywnosci. Ta cze$¢ pracy pozostawia jednak
niedosyt. Warto byloby, moim zdaniem, kontynuowac¢ te badania, zaréwno teoretyczne jak i we
wspétpracy naukowej dos$wiadczalne. Szkoda réwniez, Ze Autorka nie pokusita si¢ o
opublikowanie cho¢ cze$ci swoich wynikéw w czasopismach o zasiegu miedzynarodowym,
przynajmniej w kontek$cie stosowania nowatorskiej metodyki obliczeniowej. Nie mniej jednak
wykazata sie¢ duzym nakladem pracy, samodzielnoscig i dociekliwo$cia naukows, a takze logika
dziatania. Trafnie analizowata wyniki i wyciggala z nich optymalne wnioski. Oczywiscie, w tak
obszernych opracowaniach trudno uchroni¢ si¢ przed pomytkami czy drobnymi btedami
edycyjnymi. Te ktére wymienitem nie maja jednak istotnego wptywu na wysokg oceng niniejszej
pracy doktorskiej. Moim zdaniem, Doktorantka udowodnita tym samym, iz zastuguje na
mozliwo$¢ uzyskania stopnia doktora.

Biorac pod uwage powyzsze, jestem gleboko przekonany, ze oceniana rozprawa doktorska bez
zadnych watpliwoséci spelnia wymagania obowiazujacej ustawy o tytule i stopniach
naukowych. Dlatego tez zwracam sie do Rady Miedzyuczelnianego Wydzialu Biotechnologii
UG-GUMed o dopuszczenie mgr Dominiki Jankowskiej do dalszych etapéw przewodu

doktorskiego.
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