Warszawa, 30.09.2019

Prof. dr hab. Wojciech Plader
Katedra Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin
Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

ul. Nowoursynowska 159, 02 - 776 Warszawa

Ocena osiggniecia naukowego, pozostatego dorobku naukowego a takie dorobku
dydaktycznego, organizacyjnego, mobilnosci naukowej dr Michata Ksigzkiewicza w zwigzku
z ubieganiem sie o stopien doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych,

dyscyplinie agronomia

Ocene wykonano na zlecenie Prof. dr hab. Bogdana Wolko - Dyrektora Instytutu
Genetyki Roslin PAN w Poznaniu, w oparciu o pismo Centralnej Komisji do Spraw Stopni i

Tytutow.
I. Najwazniejsze fakty z zycia zawodowego Kandydata

dr Michat Ksigzkiewicz uzyskat tytut magistra biotechnologii w 2004 roku po obronie pracy
magisterskiej pt.: ,Analiza komputerowa obrazu tkanki kalusowej Salsola pestifer (A. Nelson)
z pustyni Kyzyt-Kum rosnacej in vitro w warunkach stresu solnego” wykonanej pod
kierunkiem dr Barbary Stefaniak w Zaktadzie Botaniki Ogolnej Wydziatu Biologii
Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu. W roku 2010 uzyskat tytut Doktora nauk
rolniczych, dyscyplina — agronomia na podstawie rozprawy doktorskiej pt.: ,Struktura i
organizacja regionéw genomu warunkujgcych odpornos¢ na grzyby patogeniczne u fubinu
waskolistnego (Lupinus angustifolius L.)” wykonanej pod kierunkiem prof. dr. hab. Bogdana
Wolko w Instytucie Genetyki Roslin, Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu.

Habilitant od roku 2004 zwigzany jest z Instytutem Genetyki Roslin PAN w Poznaniu
(Pracownia Genomiki Strukturalnej) gdzie rozpoczat prace jako biotechnolog - stazysta
(01.07.2004-30.09.2004), nastepnie jako stypendysta Prezesa Polskiej Akademii Nauk,

doktorant w Pracowni Genomiki i uczestnik Studium Doktoranckiego przy Wydziale Biologii



UAM w Poznaniu (01.10.2004-30.09.2007), kolejno, kontynuujac studia doktoranckie jako
stypendysta Instytutu Genetyki Roslin Polskiej Akademii Nauk (01.10.2007-30.09.2009) oraz
specjalista biotechnolog, w Pracowni Genomiki Strukturalnej (01.10.2009-31.12.2010), a
obecnie od 01.01.2011 na stanowisku adiunkta w Pracowni Genomiki Strukturalnej (od 2013

r. pod nazwg Zespot Struktury i Funkcji Genow, Zaktad Genomiki).

Il. Ocena osiggniecia naukowego

dr Michat Ksigzkiewicz jako osiggniecie naukowe przedstawit cykl 6 publikacji. Prace te
zostaty opublikowane w ciggu ostatnich 6 lat (2013 - 2018) co wskazuje na ciggtos¢
prezentowanych przez Habilitanta badan a tytut prezentowanego osiagniecia brzmi:
»ldentyfikacja regionéw bogatych w geny w genomie tubinu waskolistnego wykazujacych
wysoki stopien kolinearnosci w obrebie rodziny roslin bobowatych oraz okreslenie wptywu
duplikacji catych genomoéw na proces ewolucji wybranych genéw zlokalizowanych w tych
regionach.”

Publikacjami wchodzacymi w sktad osiggniecia sa:

1. Ksigzkiewicz M., Wyrwa K., Szczepaniak A., Rychel S., Majcherkiewicz K., Przysiecka t.,
Karlowski W., Wolko B., Naganowska B. (2013). Comparative genomics of Lupinus
angustifolius gene-rich regions: BAC library exploration, genetic mapping and
cytogenetics. BMC Genomics 14:79. [IF2013: 4.500c, MNiSW2016 d: 40 pkt, liczba
cytowane: 14]

2. Ksigzkiewicz M., Zielezinski A., Wyrwa K., Szczepaniak A., Rychel S., Karfowski W.,
Wolko B., Naganowska B. (2015). Remnants of the legume ancestral genome
preserved in gene-rich regions: insights from Lupinus angustifolius physical, genetic,
and comparative mapping. Plant Molecular Biology Reporter 33: 84-101. [IF2015:
1.995, MNiSW2016: 40 pkt, liczba cytowan: 9]

3. Przysiecka t., Ksigzkiewicz M., Wolko B., Naganowska B. (2015) Structure, expression
profile and phylogenetic inference of chalcone isomerase-like genes from the
narrow-leafed lupin (Lupinus angustifolius L.) genome. Frontiers in Plant Science
6:268. [IF2015: 4.461, MNiSW2016: 40 pkt, liczba cytowan: 11]

4, Ksigzkiewicz M., Rychel S., Nelson M.N., Wyrwa K., Naganowska B., Wolko B. (2016).

Expansion of the phosphatidylethanolamine binding protein family in legumes: a case



study of Lupinus angustifolius L. FLOWERING LOCUS T homologs, LanFTc1 and
LanFTc2. BMC Genomics 17:820. [IF2016: 4.284, MNiSW2016: 40 pkt, liczba cytowan:
7]

5. Naroizna D., Ksigzkiewicz M., Przysiecka t., Kréliczak J., Wolko B., Naganowska B.,
Madrzak C. (2017). Legume isoflavone synthase genes have evolved by whole-
genome and local duplications yielding transcriptionally active paralogs. Plant Science
264: 149-167. [IF2017: 3.802, MNiSW2016: 35 pkt, liczba cytowarn: 1]

6. Szczepaniak A., Ksigzkiewicz M., Podkowinski J., Czyz K.B., Figlerowicz M.,
Naganowska B. (2018). Legume cytosolic and plastid acetyl-coenzyme—A carboxylase
genes differ by evolutionary patterns and selection pressure schemes acting before
and after whole-genome duplications. Genes 9:563. [IF2017: 3.286, MNiSW2016: 25
pkt, liczba cytowwan: 0]

Wszystkie publikacje s wspotautorskie o liczbie autoréw od 4 do 9. Wktad Habilitanta wahat
sie od 30% do 80%. W 3 publikacjach Habilitant jest pierwszym autorem (55%, 60% i 80%
udziatu) natomiast autorem korespondencyjnym we wszystkich przedstawionych
publikacjach. Sumaryczny IF wynosi 22,328 (w zakresie 1,995 - 4,500) a liczba punktow - 220.
Powyisza analiza przy jednoczesnych o$wiadczeniach wspdtautoréw o zakresie ich wktadu
$wiadczg o tym, ze zaréwno merytoryczny jak i tworczy wktad Habilitanta w prace
eksperymentalne oraz w procesie przygotowywania publikacji jest na tyle istotny, ze pozwala
na stwierdzenie iz oceniany cykl artykutéw stanowi oryginalne i samodzielne opracowanie

naukowe, spetniajgc tym samym wymogi ustawowe.

Istota pierwszego artykutu (Ksigzkiewicz M., Wyrwa K., Szczepaniak A., Rychel S.,
Majcherkiewicz K., Przysiecka t., Karlowski W., Wolko B., Naganowska B. (2013); BMC
Genomics 14:79) byta identyfikacja regionéw bogatych w geny (GRR) w genomie tubinu
waskolistnego w oparciu o analizy biblioteki BAC. W nastepnym etapie wykonano
mapowanie genetyczne i cytogenetyczne z zastosowaniem otrzymanych 12 markerow
genetycznych (PCR - 6 markeréw, CAPS - 4 markery, dCAPS - 2 markery) oraz przy uzyciu
metody BAC-FISH z zastosowaniem 5 klonéw BAC: dwdch generujacych sygnaty rozproszone
i 3 typu pojedynczej kopii (single locus). Uzyskano w ten sposéb markery chromosomo -

specyficzne dla 6 grup sprzezen zwiekszajgc tym samym integracje mapy genetyczno-



chromosomowej z 15% do 40%. Kolejnym krokiem byto sekwencjonowanie wybranych 5
klonéw BAC. Po analizach adnotacji funkcjonalnej stwierdzono, ze 2 klony reprezentowaty
regiony GRR zawierajgce odpowiednio 14 i 11 gendw co daje srednio 16 i 14 genow na
100kpz. Wykonane w nastepnym etapie mapowanie poréwnawcze do sekwencji genomu soi
pozwolito na stwierdzenie, ze wystepuje tam po dwa regiony kolinearne o identycznej
kolejnosci i orientacji genéw. Zaobserwowano réwniez, ze u soi regiony te sg co najmniej 2x
dtuzsze niz u tubinu co wynikato z istnienia krétkich i dtugich (ok. 40-50kpz) INDELI.
Reasumujac, osiggnieto zamierzony cel i zidentyfikowano regiony bogate w geny w genomie
tubinu waskolistnego ktére wykazywaty jednoczesnie wysoki poziom kolinearnosci w obrebie
rodziny bobowatych.

Kolejny artykut (Ksigzkiewicz M., Zielezinski A., Wyrwa K., Szczepaniak A., Rychel S.,
Kartowski W., Wolko B., Naganowska B. (2015); Plant Molecular Biology Reporter 33: 84-
101) jest kontynuacja prac opisanych w poprzednim artykule. W oparciu o wyniki opisane w
rozprawie doktorskiej Habilitanta otrzymano 6 nowych, cytogenetycznych markerow
chromosomowo-specyficznych dla 5 grup sprzezen. Poziom integracji mapy genetyczno-
chromosomowej zwiekszono tym samym z 40% do 60%. W nastepnym etapie prac
zsekwencjonowano inserty 5 klonéw BAC. Zidentyfikowane kolejne 2 GRR o $rednich
parametrach 19 i 19,6 gendw przypadajacych na 100kpz. Mapowanie koricéw klonéw BAC
do wstepnej sekwencji genomu tubinu waskolistnego pozwolito na identyfikacje 18 kontigow
zawierajacych sekwencje GRR o charakterystyce 15-32 geny/100kpz. Dodatkowym
wnioskiem byto, ze $rednia dtugos¢ kontigéw byta znacznie krétsza niz tych uzyskanych z
sekwencjonowania catych insertéw klonéw BAC a powodem byta fragmentacja genomu
"referencyjnego". W dalszej czesci wykonano mapowanie poréwnawcze regionow GRR
tubinu waskolistnego z 5 gatunkami nalezagcymi do rodziny bobowate i zidentyfikowano
segmenty kolinearne migdzy nimi. Opisano wystepowanie (na réznym poziomie) duplikacji
regiondéw kolinearnych u wszystkich badanych gatunkéw. Ze wzgledu na brak istotnych
rearanzacji strukturalnych w analizowanych regionach stwierdzono, ze s one
pozostatosciami genomu ancestralnego.

Trzecia publikacja (Przysiecka t., Ksigzkiewicz M.a, Wolko B., Naganowska B. (2015);
Frontiers in Plant Science 6:268) skoncentrowata sie na opisie genéw podobnych do
izomerazy chalkonowej tubinu waskolistnego , ich strukturze, ekspresji oraz analizie

filogenetycznej. Zidentyfikowano 2 geny: Lang CHIL1 i LangHIL2. Z biblioteki BAC



wyizolowano 10 klonéw na podstawie ktérych utworzono 2 kontigi sktadajace sig z 6 i 2
klonéw. Pozostate dwa wykazywaty singletonowy charakter i postuzyty jako markery w
technice BAC-FISH lokalizujac sie na dwédch chromosomach. Poziom ekspresji obu izoform
byt zblizony, réznicujac jedynie pod wzgledem analizowanego organu (korzen, lis¢ i todyga)
oraz czasu wzrost roélin (3, 4, 5, i 6 tygodni). Mapowanie poréwnawcze kontigéw do
genomu referencyjnego (G. max) wykazato, ze struktura kontigu 2 jest bardziej
konserwatywna niz kontigu 1 co moze wskazywac na jego wczesniejsze pochodzenie a tym
samym klasyfikujac kontig 1 jako najprawdopodobniej powstaty w wyniku duplikacji.

W kolejnym etapie badan (Ksigzkiewicz M., Rychel S., Nelson M.N., Wyrwa K., Naganowska
B., Wolko B. (2016); BMC Genomics 17:820) Habilitant skoncentrowat sig na identyfikacji
genu warunkujacego termoneutralnos¢ tubinu waskolistnego w oparciu o wczesniejsze
wyniki. Na podstawie analiz klonow BAC wyselekcjonowano 17 klondw, ktére nastgpnie
zestawiono w 2 kontigi. Przy pomocy zaprojektowanych 10 markeréw polimorficznych
zlokalizowano je na mapie genetycznej okreslajac rowniez ich orientacje. Mapowanie
technika BAC-FISH pozwolito na zdefiniowanie 6 markeréw cytogenetycznych
chromosomowo - specyficznych. Wydtuzajac sekwencje BACOw otrzymano 2 superkontigi a
adnotacja funkcjonalna wykazata obecnos¢ po jednej kopii genu FT na kazdym z nich
(LanFTc1 i LanFTc2). Mapowanie poréwnawcze superkontigu 1 do 9 gatunkéw bobowatych
pozwolito na adnotacje jednej kopii genu FT (za wyjatkiem L. japonicus) natomiast
identyczna analiza kontigu 2 data wynik negatywny. Dalsze analizy wykazaty lokalizacjg
superkontigu 1 wewnatrz regionu kolinearnego o dtugosci 15,3 cM a superkontigu 2 na
skraju regionu kolinearnego o dtugosci 20,4 cM. W dalszej pracy przy uzyciu mapowania
poréwnawczego i adnotacji funkcjonalnej sekwencji genoméw 10 gatunkéw bobowatych
wykazano obecno$¢ 118 homologéw gendw biatek wigzacych fosfatydyloetanoloaming
(PEBF - rodzina do ktérej nalezy gen FT). Analizy filogenetyczne wzmocnity hipoteze méwiaca
o duplikacji catych genomoéw i powtdrzonych kopii oraz ich udziale w ekspansji gendw z
rodziny PEBF u bobowatych. Jedynie 2 z 12 konserwatywnych motywdéw promotoréw genu
FT wykazaty zachowanie swojej pozycji i orientacji.

Pigta publikacja (Narozna D., Ksigzkiewicz M., Przysiecka t., Kréliczak J., Wolko B.,
Naganowska B., Madrzak C. (2017); Plant Science 264: 149-167) dotyczy identyfikacji
kluczowego enzymu odpowiedzialnego za produkcjg izoflawonoidéw - syntazy

izoflawonowej (IFS). Przy uzyciu metod opisanych w powyzszych publikacjach udato sig



wyodrebnié¢ 3 markery cytogenetyczne, chromosomowo - specyficzne. Skonstruowano 3
superkontigi i do kazdego z nich adnotowano po 1 kopii IFS: LanglFS1, LangIFS2 i LanglFS3.
Mapowanie poréwnawcze do sekwencji genomoéw 9 gatunkéw bobowatych pokazato
istnienie wspélnych loci kolinearnych do regionéw zawierajacych homologi gendéw IFS dla
wszystkich superkontigédw. W poszukiwaniu potencjalnych homologéw genu IFS
przeanalizowano sekwencje genomoéw 12 gatunkéw bobowatych oraz sekwencje
transkryptoméw 22 gatunkéw obejmujacych réwniez wybrane klady, ewolucyjnie
wczeéniejsze. Analizy filogenetyczne wykazaty, ze geny syntazy izoflawonowej w roélinach
stragczkowych ewoluowaty przez specyficzne dla linii duplikacje zaréwno tandemowe jak i
catego genomu. Duplikaty IFS roslin straczkowych zostaty poddane silnej selekcji
oczyszczajacej, odpowiadajacej ich pozycji w szlaku metabolicznym, i zachowaty aktywnos¢
transkrypcyjna - specyficzna dla analizowanych narzadéw (najwyzsza w korzeniu) i podobna
do tej obserwowanej u innych przedstawicieli bobowatych. Powstrzymato to dalsze zmiany
sekwencji aminokwasowych tych duplikatéw.

W ostatniej z cyklu publikacji (Szczepaniak A., Ksigzkiewicz M., Podkowiriski J., Czyz K.B.,
Figlerowicz M., Naganowska B. (2018); Genes 9:563) przedstawione zostaty wyniki analiz
jadrowych i plastydowych genéw karboksylazy acetylo-koenzymu A w kontekscie duplikacji
catych genoméw. We wstepnym etapie wyizolowano z biblioteki BAC 27 klonéw na
podstawie ktérych opracowano 14 polimorficznych markeréw molekularnych (zmapowane
w 9 grupach sprzezen) oraz 12 klondéw dla ktérych zidentyfikowano sygnaty BAC-FISH typu
"single locus". Na podstawie adnotacji funkcjonalnej zidentyfikowano 3 regiony bogate w
geny o $rednich parametrach 10-12 genoéw/100kpz wykazujace wysoki stopier kolinearnosci
sekwencji w genomach badanych przedstawicieli Papilionoideae. W puli badanych 16
gatunkow roslin bobowatych okreslono srednig liczbe duplikacji genéw kodujacych
karboksylazy acetylo-koenzymu A na - od 1,5 kopii do 3,2 kopii. Mapowanie si¢ 2 lub wigcej
regionéw genomu tubinu waskolistnego do tych samych regionéw kolinearnych genomow
roélin bobowatych byto podstawg do wnioskowania o ewolucyjnym pochodzeniu tych kopii
na drodze duplikacj catych genoméw. Ujawniony metoda mapowania poréwnawczego wzor
duplikacji liniowo-specyficznych i ancestralnych potwierdzita réwniez topologia drzewa
konsensusowego uzyskanego dla 138 sekwencji genéw kodujacych forme cytozolowq i
podjednostki formy plastydowej karboksylazy acetylo-koenzymu A. Aktywnosc

transkrypcyjna in silico u 8 gatunkdéw roslin bobowatych genéw kodujacych forme



cytozolowq zostata wykazana na wysokim poziomie w korzeniach, mtodych lisciach oraz w

stragkach i nasionach podczas ich dojrzewania u wigkszosci badanych gatunkéw.

I11.1. Autorstwo lub wspdtautorstwo publikacji naukowych w czasopismach znajdujqcych sie

w bazie Journal Citation Report (JCR)

Dr Michat Ksigzkiewicz, po wytaczeniu publikacji wchodzgcych w sktad osiggniecia, jest
wspoétautorem 6 publikacji w czasopismach z listy JCR: TAG, J. of Heredity, Chromosome
Research, New Physiologist, Scientific Reports i Mol. Breeding. Jego udziat wahat si¢ migdzy
10% a 35%. W jednej publikacji byt pierwszym autorem (na 13), w 4 - drugim (na 7, 6, 14i5

odpowiednio) oraz w 1 - na 10 pozycji (na 17 wspotautoréw).
Sumaryczny IF wynosi 23,804 (w zakresie 2,39 - 7,833) a liczba punktéw - 220.

111.2. Autorstwo lub wspétautorstwo monografii, publikacji naukowych w czasopismach
miedzynarodowych lub krajowych innych niz znajdujqce sie w bazach lub na liscie, o ktdrych

mowa w 53 Rozporzqdzenia, dla danego obszaru wiedzy.

Habilitant byt wspétautorem 9 rozdziatéw w monografiach naukowych z tego w 7 w jezyku

angielskim i 2 w jezyku polskim. Jego udziat oszacowany zostat w przedziale od 2% do 50%.

Suma punktéw za te publikacje wynosi 66, a po uwzglednieniu czasopism z listy A (440) —

506.

111.3. Autorstwo lub wspétautorstwo opracowan zbiorowych, katalogéw zbioréw,

dokumentacji prac badawczych i ekspertyz, utwordw i dziet artystycznych - brak

I11.4. Sumaryczny impact factor publikacji naukowych wedtug listy Journal Citation Reports

(JCR), zgodnie z rokiem opublikowania.

Sumaryczny Impact Factor: 46, 132 (w tym 3,709 przed doktoratem)

111.5. Indeks Hirscha opublikowanych publikacji wedtug bazy Web of Science (WOS).
Indeks Hirscha wedtug bazy Web of Science (WoS): 8

Liczba cytowan publikacji bazy Web of Science (WoS): 174



I1.6. Kierowania miedzynarodowymi lub krajowymi projektami badawczymi lub udziat w

takich projektach.

Habilitant uczestniczyt w 14 projektach w tym jako kierownik w 2 (NCN i MRiRW) oraz w 12
jako wykonawca (NCBIR -2, NCN - 2, MRIRW -2, MNiSW - 4 w tym jeden zamawiany i jeden

promotorski oraz Projekty VII PR Unii Europejskiej - 2)
Il. 7. Miedzynarodowe lub krajowe nagrody za dziatalnos¢ naukowq.

Habilitant zostat uhonorowany 6 nagrodami: specjalng Krélewskiego Towarzystwa
Geograficznego (Grecja), stypendium Prezesa PAN (2004 - 2007), Rady Naukowej IGR PAN,
Krajowa Nagroda Naukowa im. Stefana Barbackiego, Nagroda PTG oraz wyréznieniem

Wydziatu Il Nauk biologicznych i Rolniczych PAN za cykl publikacji.

111.8. Wygtaszanie referatéw na miedzynarodowych lub krajowych konferencjach

tematycznych.

Habilitant wygtosit 4 referaty na zagranicznych konferencjach naukowych oraz
8 na konferencjach krajowych.

IV. Ocena dorobku dydaktycznego i popularyzatorskiego oraz wspotpracy miedzynarodowej,
ktdra jest opisana w Rozporzqdzeniu Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia | wrzesnia
2011 r. w sprawie kryteriéw oceny osiggniec osoby ubiegajqcej sie o nadanie stopnia doktora

habilitowanego.

Dorobek dydaktyczny, popularyzatorski oraz w zakresie wspétpracy miedzynarodowej dr
Michata Ksigzkiewicza jest obszerny i wartosciowy. Potwierdzajg to informacje zawarte
ponizej.

IV.1. Uczestnictwo w programach europejskich oraz innych programach miedzynarodowych i

krajowych - brak
IV.2. Udziat w miedzynarodowych i krajowych konferencjach naukowych.

Habilitant byt wspétautorem 11 wyktadéw na konferencjach krajowych (4) i
miedzynarodowych (7). Poza tym aktywnie uczestniczyt w konferencjach naukowych

krajowych i miedzynarodowych, na ktérych prezentowata wyniki badar w postaci posteréow



obecnie, od 2016 jest opiekunem kolejnego doktoranta (planowany promotor lub promotor

pomocniczy)
IV.8. Staze w osrodkach naukowych.

Habilitant odbyt 5 stazy naukowych (od 1 do 5 tygodni): Wiochy, Francja, Australia, Wegry i

Mauritius.

IV.9. Wykonanie ekspertyz.

brak

IV.10. Udziat w zespotach eksperckich i konkursowych.
brak

IV. 11. Recenzowanie projektow oraz publikacji.

Habilitant wykonat 9 recenzji dla renomowanych czasopism, takich jak: BMC Genomics, Acta
Societatis Botanicorum Poloniae, Molecular Cytogenetics, Jurnal of Applied Genetics, Plant
Breeding, BMC genetics, International Journal of Molecular Sciences oraz Plant

Biotechnology Journal.

Whiosek koricowy

Na podstawie przedtozonego osiggniecia naukowego pt. ,Identyfikacja regionéw bogatych
w geny w genomie tubinu waskolistnego wykazujacych wysoki stopien kolinearnosci w
obrebie rodziny roslin bobowatych oraz okreslenie wptywu duplikacji catych genoméw na
proces ewolucji wybranych genéw zlokalizowanych w tych regionach”, przegladu dorobku
naukowego, aktywnosci badawczej, wspotpracy miedzynarodowej, dorobku dydaktycznego i
popularyzatorskiego, stwierdzam ze dr Michat Ksigzkiewicz spetnia warunki stawiane
kandydatom do stopnia naukowego doktora habilitowanego. Osiggniecia dr Michata
Ksigzkiewicza stanowig istotny wkfad w wiedze dotyczgcg mapowania genetycznego i
fizycznego tubinu waskolistnego jak rowniez ewolucji wybranych genéw zlokalizowanych w
regionach bogatych w geny u tego gatunku, charakteryzujg si¢ znaczagcym walorem
poznawczym i praktycznym. Zestawienie publikacji wskazuje za$ na bardzo wyrazne
powigkszenie dorobku po poprzednim awansie i Swiadczy o duzej dojrzatosci, wiedzy,

przygotowaniu i gotowosci do dalszej, samodzielnej juz pracy naukowe;j.



(37). Habilitant byt cztonkiem komitetédw organizacyjnych 2 konferencji w tym jednej

miedzynarodowej i jednej o zasiegu ogolnopolskim
IV.3. Otrzymane nagrody i wyrdzZnienia.

Oprécz 6 nagréd opisanych w punkcie I11.7 zostat uhonorowany Il wyréznieniem w VIII edycji
konkursu im. M Orfowicza dla dziennikarzy promujgcych polska turystyke w kategorii

materiatéw prasowych.
IV.4. Udziat w konsorcjach i sieciach badawczych.
Habilitant aktywnie uczestniczyt jako wykonawca w 3 konsorcjach migdzynarodowych:

e transPLANT (2011-2015; 11 wykonawcéw),
e SEGENMAS (2015-2017; 7 wykonawcéw),
e LEGATO (2014-2017; 29 wykonawcow).

IV.5. Cztonkostwo w organizacjach i towarzystwach naukowych.
dr Michat Ksigzkiewicz jest cztonkiem 4 organizacji:

e International Lupin Associacion, cztonek zwyczajny od 2008
e International Legume Society, cztonek zwyczajny od 2016 roku,
e Polskie Towarzystwo Genetyczne, cztonek zwyczajny od 2010 roku,

e Polskie Towarzystwo tubinowe, cztonek zwyczajny od 2012 roku.
IV.6. Osiggniecia dydaktyczne i w zakresie popularyzacji nauki.

Habilitant wygtosit 6 wyktadéw dla studentéw (po jednym w kolejnych latach od 2013 do
2018 roku) jak réwniez 2 wyktady na ogélnodostepnych seminariach naukowych IGR PAN w
Poznaniu. Wynika to z faktu, ze pracuje on w Instytucie gdzie nie ma obowiagzku
dydaktycznego. W tym miejscu nalezy przypomniec¢ o 12 wyktadach wygtoszonych na

konferencjach krajowych i zagranicznych.
IV. 7. Opieka naukowa nad studentami i doktorantami.

dr Michat Ksigzkiewicz byt opiekunem 6 studentéw odbywajacych praktyki studenckie w IGR.

Byt réwniez promotorem pomocniczym w 2 zakoriczonych doktoratach (2015 i 2018) a



Moim zdaniem przedstawiony przez dr Michat Ksigzkiewicz dorobek naukowy spetnia
zawarte w odpowiednich aktach prawnych kryteria [ustawa z 14 marca 2003 r. o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.U. z 27 wrzesnia
2017 r. poz. 1789), art. 179 ustawy z 3 lipca 2018 r. — Przepisy wprowadzajgce ustawe —
Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. z 30 sierpnia 2018 r. poz. 1669)] dla osoby
ubiegajacej sie nadanie stopnia doktora habilitowanego. W zwigzku z powyzszym wnioskuje

o nadanie Panu dr Michat Ksigzkiewiczowi stopnia doktora habilitowanego.
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