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RECENZJA
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z dnia 2 wrzesnia 2019 roku (nr ewidencyjny BCK—III-L 10431/2019)

1. Podstawa formalna i prawna recenzji

Podstawg formalng recenzji jest pismo prof. dr hab. Bogdana Wolko, Dyrektora Instytutu

Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk, informujace o powotaniu przez Centralng Komisj¢ do
Spraw Stopni i Tytuléw na recenzenta w postepowaniu habilitacyjnym Pana dr Michata Ksiazkiewicza

oraz zlecajace mi wykonanie przedmiotowej recenzji, z dnia 11 wrze$nia 2019 roku.

Wraz z w/w pismem otrzymalem, dokumentacj¢ opracowana przez Pana dr Michata

Ksigzkiewicza, przedlozona Centralnej Komisji do Spraw Stopni i Tytulow z prosba o wszczecie
postepowania habilitacyjnego (w wersji papierowej i elektronicznej).

Podstawa prawng recenzji sg:

Ustawa z dnia 3 lipca 2018 r. okreslajaca przepisy wprowadzajace ustaw¢ — Prawo o
szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. 2018 poz. 1669),

w zakresie okreslonym przez powyzsza: Ustawa z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. RP nr 65 poz.
595) wraz z pOzniejszymi zmianami (obwieszczenie Marszalka Sejmu Rzeczypospolitej
Polskiej z dnia 15 wrzesnia 2017 r. w sprawie ogloszenia jednolitego tekstu Ustawy o
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach naukowych i tytule naukowym
w zakresie sztuki, Dz. U. 2017 poz. 1789),

Rozporzadzenie Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia 30 wrzeénia 2016 r. w sprawie
szczegblowego trybu i warunkéw przeprowadzenia czynnosci w przewodach doktorskich, w
postgpowaniu habilitacyjnym oraz w postgpowaniu o nadanie tytutu profesora (Dz. U. z 2016
r., poz. 1586),
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* Rozporzadzenie Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia | wrzesnia 2011 roku w
sprawie kryteriow oceny osiggni¢g¢ osoby ubiegajacej si¢ o nadanie stopnia doktora
habilitowanego, Dziennik Ustaw Nr 196, Poz. 1165.

W recenzji oceniono cykl szesciu publikacji okreslony przez Kandydata jako ,,Identyfikacja
regionéw bogatych w geny w genomie lubinu waskolistnego wykazujgcych wysoki stopien
kolinearnosci w obrg¢bie rodziny roslin bobowatych oraz okreslenie wplywu duplikacji calych
genomow na proces ewolucji wybranych genéw zlokalizowanych w tych regionach” stanowigcy
osiagnigcie habilitacyjne. Zanalizowano roéwniez przedstawiony przez kandydata opis osiagnigé
("wykaz opublikowanych prac naukowych lub twdrczych prac zawodowych oraz informacja o
osiagnigciach dydaktycznych, wspolpracy naukowej i popularyzacji nauki"). Przy sporzadzaniu
recenzji wykorzystano réwniez dostgpne publicznie bazy danych oraz dotaczone do wniosku przez
Habilitanta materiaty elektroniczne.

2. Sylwetka Kandydata

Dr Michat Ksigzkiewicz karier¢ naukowa rozpoczat praca magisterska na kierunku
biotechnologia (Wydziat Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza) pt. ,,Analiza komputerowa
obrazu tkanki kalusowej Salsola pestifer (A. Nelson) z pustyni Kyzyl-Kum rosnacej in vitro w
warunkach stresu solnego™. Prac¢ powyzsza zrealizowatl w Zaktadzie Botaniki Ogdlnej Wydziatu
Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, a magisterium obronit w roku 2004. W
latach 2004-2010 realizowal prace doktorska pod kierunku prof. dr hab. Bogdana Wolko w Pracowni
Genomiki Strukturalnej (Instytut Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk). Rozprawe doktorska pt.
,.Struktura i organizacja regiondw genomu warunkujacych odpornos¢ na grzyby patogeniczne u tubinu
waskolistnego (Lupinus angustifolius L.)” obronit 14 grudnia 2010. Praca doktorska zostata
wyrozniona przez Rade Naukowa Instytutu Genetyki Roslin PAN. W chwili obecnej, Habilitant
pozostaje zatrudniony w Instytucie Genetyki Roslin (Zespot Struktury i Funkcji Genéw, Zaktad
Genomiki) na stanowisku adiunkta.

3. Ocena przedstawionego osiagnigcia habilitacyjnego

Gléwne osiagniecie habilitacyjne stanowi cykl szesciu prac wieloautorskich o tacznym
wspolczynniku wpltywu (impact factor) - 22,526 (w oparciu o srednie 5-letnic wg Web of Science;
stan z dnia 30.09.2019) oraz zbiorczej punktacji Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa Wyzszego (w
oparciu o wartoéci referencyjne dla poszczegolnych lat wg Polskiej Bibliografii Naukowej; stan z dnia
30.09.2019) réwnej 200 punktow. Laczna liczba cytowan wzmiankowanych prac wzrasta (47 cytowan
wedtug Web of Science), co wskazuje na dobrg rozpoznawalnos¢ prac Kandydata.

We wszystkich pracach skiadowych osiagnigcia habilitant jest autorem korespondencyjnym.
Jednoczesnie, w trzech pracach jest pierwszym autorem, w jednej autorem o rownorzednym wkladzie,
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a dwu pozostatych drugim autorem. Udzial poszczegblnych autoréw udokumentowano wyczerpujaco
w formie oéwiadczen. We wszystkich pracach udzial wlasny Kandydata byt kluczowy dla
powstawania pracy na wszystkich etapach. Pewne zastrzezenia budzi fakt publikacji wigkszosci prac
cyklu we wspolpracy z promotorem pracy doktorskiej (prof. Bogdan Wolko), szczegétowa analiza
oéwiadczen wskazuje na rolg pomocnicza jako kierownika wieloletnich grantow i konsultanta. Drugie,
niewielkie zastrzezenie budzi o$wiadczenie wspotautorki pierwszej z prac (Karolina Wojcik), ktore
nie specyfikuje szczegolowego wkiadu merytorycznego. Taki wkiad jest jednak opisany w sekcji
Author Contributions wzmiankowanego artykutu.

W pierwszej z omawianych prac (Ksiazkiewicz i in. 2013) Habilitant tworzy podstawy dalszych
analiz poprzez eksploracje biblioteki BAC (Kasprzak i in. 2006) za pomocg markera PhtjM2,
sprzezonego z cechg odpornosci fubinu waskolistnego na infekcje grzybowa. Jakkolwiek
przeprowadzone prace (identyfikacja 143 klonow BAC o pozytywnej sygnaturze hybrydyzacyjnej,
sekwencjonowanie koficow BAC oraz pelne sekwencjonowanie i adnotacja 5 klonow BAC) nie
doprowadzity do bezsprzecznej identyfikacji genéw powiazanych z markerem odpornosci, pozwolity
jednak scharakteryzowa¢ dwa bogate w geny obszary w gatunku o niskim pokryciu w dostgpnych
bazach sekwencji. Szkielet prowadzonych prac eksperymentalnych (selekcja klonow BAC
pochodzacych z odmiany Sonnet fubinu waskolistnego z wykorzystaniem technik fingerprintingu i
sekwencjonowania koncow, hybrydyzacja fluorescencyjna in situ, sekwencjonowanie wybranych
klonéw) jest zasadniczo wspolny dla wszystkich prac cyklu. Nie sposéb nie dostrzec réwniez, ze
pierwsza z prac stanowi w pewnym zakresie tematyczna kontynuacje zagadnien opisanych w
doktoracie (poszukiwanie determinant odpornosci na antraknoze u tubinu waskolistnego). Jednak
zwhaszeza w zakresie analiz poréwnawczych na gruncie ewolucyjnym, w tej oraz kolejnych pracach dr
Ksigzkiewicza mozna dostrzec wyrazny rozwdj wiasnego warsztatu badawczego Kandydata. W
szczegolnosci, wyniki analiz syntenii postuzyly za punkt wyjécia pozostatych prac dotyczacych
catogenomowych duplikacji w ewolugji rolniczo istotnych gatunkéw z rodziny bobowatych; a
wszystkie uzyskane dane sekwencyjne deponowano w publicznie dostgpnych bazach danych.

W drugiej z prac osiagni¢cia (Ksiazkiewicz i in. 2015, Plant Molecular Biology Reporter),
uzyskanie danych sekwencyjnych pozwolito Kandydatowi na wykonanie szeregu analiz mikrosyntenii
pomiedzy klonami BAC, a dostgpnymi genomami 5 modelowych przedstawicieli rodziny bobowatych
(soji, lucerny, fasoli, lotosu oraz nikli indyjskiej). Zidentyfikowane rejony bogate w geny
scharakteryzowano tym samym, jako przypuszczalne pozostatosci ancestralnych duplikacji
calogenomowych lezacych u podstaw dywersyfikacji bobowatych.

W trzeciej z prac cyklu (Przysiecka i in. 2015, Frontiers in Plant Science) Kandydat
skoncentrowat sie na analizie przedstawicieli konkretnej rodziny genowej (homologdw izomerazy
chalkonowej). Oprécz analiz molekularnych i adnotacji sekwencji w wymienionej pracy Habilitant
poszerzyl swoj warsztat o nowoczesne metody rekonstrukeji filogenetycznych (73 sekwencje
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homologéw izomeraz chalkonowych), wykazujac iz duplikacje zidentyfikowanych homologow
izomeraz chalkonowych w rodzaju Lupinus miaty wylacznie charakter liniowo specyficzny (z
zastrzezeniem stosunkowo niewielkiej dostgpnosci innych sekwencji przedstawicieli plemienia
Genistoideae, ograniczonej do trzech tubindw - waskolistnego, biatego i z6ltego, w formie sekwencji
szkicowej oraz danych transkryptomicznych). Obecnos¢ podwdjnych kopii gendw izomerazy
chalkonowej (CHI2), podobnych do izomerazy (CHI-Like, CHIL) oraz FAPa2 zostata przez kandydata
wyjasniona jako efekt prawdopodobnych duplikacji nastgpujacych po oddzieleniu plemienia
Genistoideae od pozostatych straczkowych, jednak wspolnych dla linii ewolucyjnej przodka
analizowanych gatunkow tubinu. Co ciekawe, w dwu pozostatych kladach (FAPb, FAPal) tubiny
reprezentuja pojedyncze kopie gendw, a topologia i sklad gatunkowy kladéw moga sugerowac
jednoczesng kontrakceje¢ tych podrodzin w ewolucji bobowatych. Przypuszczalny brak przedstawicieli
kladu CHII, rowniez wskazywat na mozliwos¢ liniowo specyficznych delecji w ewolucji réznych
przedstawicieli foldu izomerazy chalkonowej. W pracy, potozono istotny nacisk na analiz¢ danych
transkryptomicznych, co pozwolito zidentyfikowa¢ geny CHIL tubinu waskolistnego jako
prawdopodobnie funkcjonalne (ekspresja i struktura genow) oraz postawi¢ hipotezg wyjsciowa o ich
prawdopodobnej subfunkcjonalizacji.

Rowniez trzy kolejne publikacje koncentruja si¢ na ewolucji wydzielonych rodzin genowych w
obrebie bobowatych. Publikacje dotycza odpowiednio: szlaku indukcji kwitnienia (ewolucja rodziny
genow kodujacych biatka wiazace fosfatydyloetanoloaming; rodziny ktorej cztonkiem jest kluczowy
gen wczesnego kwitnienia FT, flowering locus T), ewolucji biosyntezy flawonoidow (syntazy
izoflawonowe), oraz szlaku tworzenia kwasow thuszczowych (podjednostki karboksylazy Ac-CoA).
W kazdej z kolejnych publikacji Kandydat konsekwentnie rozbudowuje warsztat analiz
bioinformatycznych  stopniowo  uwzgledniajac  modelowanie  presji  selekcyjnych, dane
transkryptomiczne oraz rosnaca dostgpnos¢ referencyjnych sekwencji roslinnych.

W publikacji dotyczacej rodziny PEBP (Ksiazkiewicz i1 in. 2016) Kandydat kontynuuje badania
poréwnawcze bobowatych koncentrujgc si¢ na roli duplikacji (zaréwno indywidualnych jak i
catogenomowych) oraz selekcji w ksztattowaniu genéw szlaku kwitnienia. Potaczone analizy syntenii
oraz przyblizone datowanie oparte na wspotczynniku substytucji Ka/Ks pozwolily na wysunigcie
hipotezy co do wczesnej dywersyfikacji funkcjonalnej poszczegolnych podrodzin (w znacznej czesci
wskazujac na duplikacje pierwotne w ewolucji okrytonasiennych, badZ catogenomowe duplikacje na
wezesnym etapie ewolucji bobowatych). Na podstawie analizy filogenetycznej 122 sekwencji
roslinnych PEBP, Habilitant udowadnia tez¢ o istotnej roli selekcji puryfikujacej w utrzymaniu
podwdjnych kopii F7c u tubinu waskolistnego, zwracajac jednoczesnie uwage na fakt powiazania
jedynie pierwszej z kopii (LanFTcl) z wezesnym kwitnieniem. Co istotne, $cisle synteniczne
otoczenie kopii wskazuje na jej pierwotne pochodzenie w obrgbie dywergentnych bobowatych. Na
uwage zastuguje powigzanie tematyczne z wezesniejsza, wysoko cytowana publikacja wspotautorstwa
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Habilitanta (Nelson i in. 2016, New Phytologist), wktad w obie publikacje mozna traktowa¢ jako
istotne potwierdzenie zdolnosci habilitanta do wspolpracy w interdyscyplinarnych badaniach na
poziomie miedzynarodowym.

W piatej pracy cyklu (Narozna i in. 2017, Plant Science), habilitant powraca do tematyki
genetycznych podstaw syntezy flawonoidow analizujac powstanie i roznicowanie syntaz
izoflawonowych. Na podstawie sekwencji uzyskanych w trakcie prac oraz sekwencji 12 genomow
referencyjnych i 22 szkicowych transkryptoméw, Habilitant wykazuje role liniowo specyficznych
duplikacji calego genomu oraz selekcji (zaréwno pozytywnej jak i puryfikujacej) w ksztaltowaniu
repertuaru IFS fubinu. Do istotnych nowosdci w warsztacie habilitanta zaliczytbym tutaj bardzo
szerokie wykorzystanie szkicowych danych transkryptomicznych oraz relatywnie nowatorska oceng
ekspresji in silico (faczaca analiz¢ danych RNAseq oraz pochodzacych z mikromacierzy), ktora
pozwolita na wysnucie tezy o subfukcjonalizacji dodatkowych kopii kodujacych biatka IFS u
modelowych gatunkoéw Glycine max i Lotus japonicus. Dodatkowe rezultaty dotyczace wplywu
selekeji puryfikujacej potwierdzaja wezesniejsze doniesienia literaturowe w zakresie ewolucji szlakow
biosyntezy ro$linnych metabolitow wtérnych (wigksza konserwacja enzymdw o aktywnosci kluczowej
dla realizacji wezesnych krokéw biosyntezy).

W ostatniej publikacji cyklu (Szczepaniak i in. 2018) Kandydat analizuje historig ewolucyjna,
strukture i kopijnos¢ poszczegdlnych gendw odpowiedzialnych za aktywnos¢ enzymatyczng
karboksylacji acetylo-koenzymu A podczas biosyntezy kwasy thuszczowych (ACC, acetyl-CoA
carboxylase). Habilitant odnosi si¢ przy tym do sekwencji zarowno gtownego genu kodujacego enzym
cytozolowy (ACC) jak i genow odpowiadajacym podjednostkom plastydowym, zaréwno kodowanym
w genomie jadrowym (accd, accB, accC), jak i w genomie plastydowym (accD). Wnioski koncowe
pracy, oparte w istotnej mierze na danych transkryptomicznych potwierdzaja istnienie $ladow
subfunkcjonalizacji w kierunku organospecyficznej ekspresji zduplikowanych gendéw. Interesujace
wzorce ewolucyjne zaobserwowano w szczegolnosei w dywergentnej podgrupie homologéw accA
zawierajacym geny obecne w genomach modelowych roslin z rodzaju Arachis (A. duranensis, A.
ipaensis), nikli indyjskiej oraz lotosa japoniskiego. W powyzszym kladzie zaobserwowano réwnolegia
specjalizacje kopii genéw (odmienne organospecyficzne profile ekspresji). Interesujace sa rowniez
odnotowane $lady dziatania selekcji pozytywnej u tubinu (klad accB2) oraz orzecha ziemnego (klad
accC). Na uwage zastuguje przeprowadzenie modelowania wpltywu selekcji z wykorzystaniem
podejscia branch-site umozliwiajacego wykrywanie $ladéow selekcji pozytywnej rowniez w obrgbie
poszczeg6lnych kolumn dopasowania sekwencji kodujacych.

W analizie powyzszych prac, podkreslitem jedynie najbardziej interesujace z punktu widzenia
genomiki ewolucyjnej roslin uzytkowych wnioski. Moja wysoka ocena osiggnigcia opiera sig jednak

w istotne] mierze na catoksztalcie rezultatow obejmujacych zarowno zlokalizowanie kluczowych
rejonéw bogatych w geny, oceng wplywu duplikacji na ewolucj¢ gendéw u bobowatych oraz
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konsekwentne tworzenie warsztatu badawczego obejmujgcego réwniez analizy na poziomie
transkryptomu i przyblizone modelowanie wplywu selekeji na roznicowanie kopii genow.

Jako caloéé, osiagniccie zaprezentowane przez Kandydata oceniam jako spojny tematycznie,
istotny wkiad w dziedzing genomiki bobowatych. Nalezy podkresli¢ ze opracowane przez Kandydata
wyniki dotyczace tubinu, przynajmniej w czgsci wyprzedzaly szeroka dostgpnosc referencyjnych
sekwencji szkicowego transkryptomu (Kamphuis i in. 2015) oraz genomu tubinu waskolistnego (Hane
i in. 2017). Poza wzmiankowanymi juz powyzej technikami bioinformatycznej i filogenetycznej
analizy sekwencji, Kandydat wykazuje sig rowniez znajomoscia technik mapowania genetycznego,
fizycznego (konstrukcja i adnotacja sekwencji) oraz zaawansowanych technik molekularnych
(mapowanie polimorfizméw z wykorzystaniem technik hybrydyzacyjnych, opracowanie i weryfikacja
markerow molekularnych). Jego udzial w poszczegdlnych pracach waha sie pomigdzy 30 a 80%,
nalezy jednak zwréci¢ uwage Ze stosunkowo niski udziat w niektérych pracach wieloautorskich
wynika raczej z mankamentow samej miary procentowej, ktéra nie ocenia whasciwie wkiadu
merytorycznego poszczegolnych wykonawcow w zadania o: réoznym czasie trwania, zbiorze
wymaganych technik molekularnych lub obliczeniowych i istotnym stopniu ztozonosci.

Podsumowujac, przedstawione przez dr Ksiazkiewicza osiagnigcie habilitacyjne oceniam jako
spelniajace kryteria stawiane w Ustawie, zawierajgce samodzielny i istotnie nowy poznawczo
komponent bedacy wynikiem wlasnych badan Kandydata w zakresie genomiki ewolucyjnej
ro§lin uprawnych.

4. Ocena pozostalych osiggnigc naukowo-badawczych oraz istotnej aktywnosci naukowej

Ze wzgledu na nature recenzji, dotyczace) aktywnosci Habilitanta jako naukowca po doktoracie,
dalsze akapity opieraja si¢ na analizie aktywnosci dr Ksigzkiewicza po uzyskaniu stopnia doktora (lata
2011+).

Gtéwne, poruszane juz po ukonczeniu doktoratu, zagadnienia badawcze dotycza réwniez
rolniczo istotnych przedstawicieli bobowatych i obejmuja: wysycanie mapy genetycznej fubinu
waskolistnego (Lesniewska i in. 2011, Naganowska i in. 2011, Wyrwa i in. 2016), konstrukeji
konsensusowej mapy genetycznej oraz identyfikacji loci cech ilosciowych w tubinie biatym
(Ksigzkiewicz i in. 2017), identyfikacjg determinant wczesnego kwitnienia w tubinach waskolistnym i
biatym (temat czgsciowo powiazany z osiagnigciem ze wzgledu na role genu FT; Nelson i in. 2017,
Rychel i in. 2019). Ponadto, na poczatku ewaluowanego okresu Habilitant kontynuowal badania
rozpoczete w trakcie trwania doktoratu dotyczace identyfikacji rejonu zawierajacego gen SymRK u
tubinu waskolistnego (Ksiazkiewicz i in. 2009, Mahe i in. 2011).

W ramach pozostatej aktywnosci naukowej Habilitant opublikowat po ukonczeniu doktoratu 5
prac w pismach z listy filadelfijskiej, o tacznym wspbtezynniku wptywu 19,932 (WoS; 30.09.2019)
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oraz sumarycznej punktacji ministerialnej 200 punktow (wg wykazu Polskiej Biblioteki Naukowej na
lata ubiegle oraz obowiazujacego ministerialnego wykazu czasopism naukowych z dnia 31 lipca
2019r). Wykazal rowniez dodatkowa aktywnosé publikacyjna jako wspotautor monografii (3
rozdzialy) i artykulu w periodyku spoza listy filadelfijskiej (Zielezinski i in. 2012, BioTechnologia).
Te publikacje skladaja si¢ na dodatkowa punktacj¢ ministerialng w wysokosci 28 punktow. W
polaczeniu z osiagnigciem habilitaccyjnym w/w zbior przeklada sie na spdjny tematycznie, istotny
wzrost dodatkowe]j aktywnosci naukowej w okresie po habilitacji. Pod wzgledem naukometrycznym
catkowity dorobek Habilitanta jest réwniez dobry (indeks Hirscha: 8, catkowita liczba cytowan: 174,
w tym 129 cytowan bez samocytowar; stan na 30.09.2019). Na uwage zastuguje wspomniana juz
rosnaca cytowalnosé prac Kandydata w latach 2015-2019.

Kandydat jest czlonkiem 4 towarzystw naukowych (2 polskich, 2 migdzynarodowych),
aktywnym recenzentem prac naukowych (8 recenzji w periodykach z listy filadelfijskiej). Regularnie
uczestniczy w konferencjach migdzynarodowych i krajowych, osobiécie prezentowatl referaty na 8
konferencjach i byt wspotautorem dalszych 10 referatow. W sumie jest wspotautorem 42 doniesien
konferencyjnych, z ktérych 23 dotyczyty konferencji o zasiegu migdzynarodowym. Dwukrotnie brat
udziat w organizacji konferencji naukowych jako cztonek komitetu organizacyjnego.

Praca badawcza dr Ksigzkiewicza byla realizowana podczas licznych wykonywanych grantéw
rozpoczetych juz po zdobyciu stopnia doktora. Kandydat byt do tej pory wykonawcg w 2 projektach
finansowanych w ramach programéw unijnych (transPLANT i LEGATO), 1 finansowanym przez
NCN, 1 finansowanym przez NCBiR. Wzial rowniez udzial w realizacji 3 zadan w programie
wieloletnim Ministerstwa Rolnictwa i Rozwoju Wsi. W chwili obecnej kieruje pracami badawczymi w
zadaniu programu wieloletniego  MRIRW  oraz realizuje wlasny grant SONATA dotyczacy
profilowania reakcji roslina-patogen z wykorzystaniem technik RNAseq.

Jego wyniki zostaly docenione w formie trzech nagrod (nagroda im. Stefana Barbackiego z
zakresu genetyki roslin - 2014, nagroda Polskiego Towarzystwa Genetycznego za najlepsze prace
wykonywane w polskich laboratoriach - 2016 oraz wyréznienie Il Wydziatu Nauk Rolniczych i
Lesnych PAN za cykl prac - 2018). Powyzsze wyrdznienia réwniez $wiadcza o istotnej aktywnosci
naukowej i dobrej rozpoznawalnosci osiagnigc Kandydata w §rodowisku nauk rolniczych.

Niestety zauwazalna jest stosunkowo niska mobilnos¢ kandydata po doktoracie. Ograniczona do
2 krétkoterminowych stazy (CREA-FLC, Wlochy oraz Universite de Rennes, Francja), stanowi
stosunkowo najstabszy punkt dorobku. Nalezy jednak zauwazyé, ze wspolprace migdzynarodowe
rozwijane przez dr Ksiazkiewicza zaowocowaly kilkoma wspdlnymi publikacjami o duzej jakosci
(Ksiazkiewicz i in. 2016, Nelson i in. 2016, Ksigzkiewicz i in. 2017).

Pomimo powyzszego zastrzeZenia, uznaje Zze rébwniez pozostale osiggnigcia naukowo-
badaweze i dodatkowa aktywno$é¢ Habilitanta spelniaja wymogi postepowania habilitacyjnego.
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5. Ocena dorobku dydaktycznego, popularyzatorskiego oraz wspélpracy migdzynarodowe;j

Jakkolwiek Kandydat pracuje w placowce czysto naukowej, bierze aktywny udzial w procesie
dydaktycznym rozumianym jako organizacja stazy i prowadzenie prac studentow. W latach po
uzyskaniu stopnia doktorskiego opiekowat si¢ naukowo szescioma stazystami oraz trzema
doktorantami (pelniagc role promotora pomocniczego, dwa przewody zakonczone, jeden trwajacy).
Kilkukrotnie prowadzil wyklady dla stuchaczy studiow doktoranckich oraz seminaria naukowe.

Wspotpraca krajowa i migdzynarodowa Habilitanta rowniez ksztattuje si¢ zadowalajaco.
Kandydat wspolpracowal z czterema zespotami zagranicznymi oraz prowadzil sze$¢ wspotprac
krajowych. Przynajmniej w czgsci (zespoty australijskie - prof. Hua'an Yang i dr Matthew Nelson)
wspolprace te mozna ztozy¢ na karb istniejacych kontaktow Zaktadu, w ktérym Habilitant pracuje.
Jednak, zwlaszcza w potaczeniu z istotnym wkladem Kandydata w duzg liczbe przedmiotowych prac
opublikowanych w periodykach o wysokim wspotezynniku wplywu oraz aktywny udzial w
konferencjach naukowych, mozna przyja¢ wkiad wiasny Kandydata jako decydujacy dla
utrzymania/rozwinigcia tychze wspotprac w zakresie jego badan whasnych.

Wobec powyzszego takze w tym zakresie moja ocena osiggnie¢ Habilitanta jest pozytywna.

6. Ocena koncowa

Na podstawie analizy przedstawionych materialéw oraz publicznie dostgpnych zasobéw
bazodanowych stwierdzam, ze przedstawione do oceny osiggnigcie oraz pozostaly dorobek dr
Michala Ksiazkiewicza spelniaja wymogi stawiane w Ustawie z dnia 14 marca 2003 roku o
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. z
2017 r. poz. 1789, w zakresie okreslonym przepisami Dz.U. 2018 poz. 1669) oraz kryteria
szczegblowe wymienione w rozporzadzeniu Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyiszego z dnia 1
wrze§nia 2011 r. w sprawie kryteriow oceny osiagnig¢ osoby ubiegajacej si¢ o nadanie stopnia
doktora habilitowanego (Dz. U. z 2011 r., nr 196, poz. 1165). W zwigzku z tym wnioskuj¢ o
nadanie dr Michalowi Ksiazkiewiczowi stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk
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