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Podstawa prawna w postepowaniu o nadanie stopnia doktora habilitowanego

Postepowanie habilitacyjne dr inz. Eweliny Semik-
Gurgul przeprowadzane jest zgodnie z zapisami Ustawy z dnia 20 lipca 2018r. Prawo o
szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. z 2023 r. poz. 742). Rada Naukowa Instytutu
Zootechniki- Pafistwowego Instytutu Badawczego wszczela w dniu 14 wrzeénia 2023r.
postgpowanie o nadanie stopnia doktora habilitowanego, a 17 listopada 2023r. uchwalg nr 3
powotata Komisj¢ Habilitacyjng. Dokumenty, ktére wplynely do oceny: wniosek o
przeprowadzenie postepowania habilitacyjnego, dane wnioskodawczyni, autoreferat z
doktadnym uzasadnieniem waznosci dzieta naukowego, wykaz dorobku naukowego, odpis
dyplomu doktorskiego oraz o§wiadczenia wspétautoréw 5 publikacji wiaczonych do dzieta
naukowego poswiadczajace merytoryczny udziat Kandydatki w ich powstanie zostaly
przygotowane zgodnie z wymogami zawartymi w Ustawie. Ponadto zataczono elektroniczne
wersje pigciu publikacji stanowigcych osiagnigcie naukowe zgloszone do postepowania
habilitacyjnego pt. ,,Rola metylacji DNA jako epigenetycznego mechanizmu regulacji
ekspresji genow w patogenezie sarkoidéw koni”.

1. Przebieg kariery naukowej Habilitanta

Dr inz. Ewelina Semik-Gurgul ukoniczyta studia na kierunku biotechnologia w Akademii
Rolniczej im. Hugona KoHataja w Krakowie uzyskujac w czerwcu 2009 r dyplom magistra
inzyniera biotechnologii w zakresie biotechnologii stosowanej. W 2014 roku podjeta prace na
stanowisku biotechnologa w Samodzielnej Pracowni Genomiki /Dziale Genomiki i Biologii
Molekularnej Zwierzat Instytutu Zootechniki-Pafistwowego Instytutu Badawczego. W
kwietniu 2016 roku Habilitantka obronita rozprawg doktorskg pt. ,,Analiza poziomu metylacji
wysp CpG regionéw kodujacych w DNA tkanki sarkoidéw konskich” przygotowang w tym
Instytucie uzyskujac stopien doktora nauk rolniczych w dyscyplinie zootechnika. Promotorem
przewodu doktorskiego byt dr hab. Tomasz Zgbek, prof. IZ PIB. W 2017 roku Habilitantka
rozpoczeta prace jako adiunkt w Zakladzie Biologii Molekularnej Zwierzat Instytutu
Zootechniki — Pafistwowego Instytutu Badawczego, w ktérym nadal pracuje.

2. Ocena osiagnie¢ naukowych

2.1.0cena osiagnigcia naukowego pt. ,,Rola metylacji DNA jako epigenetycznego
mechanizmu regulacji ekspresji genéww patogenezie sarkoidéw koni”



Dr inz. Ewelina Semik-Gurgul przedstawita do oceny osiggnigcie zatytutowane: ,,Rola
metylacji DNA jako epigenetycznego mechanizmu regulacji ekspresji genéww patogenezie
sarkoidow koni” ztozone =z pigciu, powigzanych tematycznie, 4 oryginalnych prac
eksperymentalnych oraz jednej pracy przegladowej, opublikowanych w recenzowanych
czasopismach naukowych.

1. Semik-Gurgul E., Zabek T., Fornal A., Wnuk M., Pawlina- Tyszko K., Gurgul A.,
Klukowska-Rotzler J., Koch C., Midhlmann K., Bugno-Poniewierska M. (2018). DNA
methylation patterns of the S100A14, POU2F3 and SFN genes in equine sarcoid tissues.
Research in Veterinary Science, 119, 302-307. DOI: 10.1016/j.rvsc.2018.07.006, IF = 1,751;
MNiISW - 35.

2. Semik-Gurgul E. (2021). Molecular approaches to equine sarcoids. Equine Veterinary
Journal, 53 (2),221-230. DOI: 10.1111/evj.13322, IF = 2,692; MEiN- 200.

3. Semik-Gurgul E., Szmatota T., Gurgul A., Pawlina- Tyszko K., Galuszka A.,
Pedziwiatr R., Witkowski M., Zabek T. (2023). Methylome and transcriptome data integration
reveals aberrantly regulated genes in equine sarcoids. Online ahead of print. Biochimie, 213,
100-113. DOI: 10.1016/j.biochi.2023.05.008, IF=3,9, MEiN- 100.

4. Semik-Gurgul E., Gurgul A., Pawlina-Tyszko K., Gatuszka A., Pedziwiatr R.,
Witkowski M., Zabek T. (2023). Involvement of aberrant DN A methylation in the deregulated
expression of EHF, LPAR1, MPZL3, and POPDC2 genes in equine sarcoids. Annals of Animal
Science. Online ahead of print. DOI: 10.2478/aoas-2023-0078, IF= 2,1. MEiN- 200.

5. Semik-Gurgul E., Gurgul A., Szmatota T. (2023). Transcriptome and methylome
sequencing reveals altered long non-coding RNA genes expression and their aberrant DNA
methylation in equine sarcoids. Functional & Integrative Genomics, IF= 3,3, MEiN- 100.

Wybrany jako osiggni¢cie naukowe cykl prac posiada tgczny IF=13,743, 635 punktow
MNiSW i MEIN. Prace byly opublikowane kolejno w 2018 roku (1 publikacja), 2021 roku (1
publikacja) oraz w roku 2023 (3 publikacje). Oryginalne prace eksperymentalne sg
wieloautorskie natomiast w pracy przegladowej Habilitantka jest jedynym autorem.
Habilitantka jest pierwszym i korespondencyjnym autorem we wszystkich pieciu pracach.
Zgodnie z o$wiadczeniami Habilitantki oraz pozostaltych wspotautoréw udziat dr inz. Semik-
Gurgul w koncepcji, prowadzeniu doswiadczen, analizie wynikow oraz pisaniu manuskryptow
byl przewazajacy i istotny.

Celem naukowym wybranych prac bylo poznanie mechanizmoéw molekularnych
prowadzacych do powstawania sarkoidéw u koni. Realizujac zalozony cel Habilitantka: 1.
okreslifa rol¢ nieprawidtowej metylacji DNA przewidywanych miejsc regulatorowych genow,
ktore sg funkcjonalnie zaangazowane w transformacje nowotworowa komorek 2. Zestawita w
opublikowanej pracy przegladowej dostepne wyniki badan dotyczace m.in. znaczenia zmian w
profilu ekspresji genéw oraz zaburzen mechanizméw epigenetycznych tj ekspresji mikroRNA,
metylacja DNA, co moze przyczynia¢ si¢ do powstawania sarkoidow u koni 3. Przeprowadzita
analiz¢ danych metylomu i transkryptomu w sarkoidach koni w celu okreslenia ich wzajemnych
zaleznos$ci oraz identyfikacji gendw, ktorych poziom ekspresji jest rozregulowany przez
nieprawidlowa metylacje DNA w tkance nowotworowej 4. Ocenita czy poziom metylacji
zidentyfikowanych wysp CpG w przewidywanym regionie promotorowym genéw wybranych
i wytypowanych na podstawie wczesniejszych badan, moze by¢ zwigzany ze zmianami w
poziomie ekspresji tych genow w probkach nowotworowych koni 5. Okreslita rolg dlugich
niekodujacych RNA (IncRNA) odznaczajacych si¢ zmianami w poziomie ekspresji w tkance
sarkoidow u koni oraz identyfikowata ich potencjalne miejsce targetowe.

Praca nr 1: DNA methylation patterns of the SI00A14, POU2F3 and SFN genes in equine
sarcoid tissues.

Celem tej pracy bylo okreslenie czy wczesniej zidentyfikowane zmiany w poziomie



ekspresji genéw SFN, SI00A14 i POU2F3 w tkance nowotworowej moga wynika¢ z
nieprawidlowej metylacji DNA ich przewidywanych sekwencji regulatorowych. Warto dodac,
ze w pracy opublikowanej w 2017 roku i nie wchodzacej w sklad osiggnigcia naukowego
Habilitantka wraz z zespolem naukowym, przy uzyciu zaprojektowanej dla koni mikromacierzy
cDNA do badania ekspresji genow, wykazata obnizong ekspresje tych genéw w probkach
sarkoidu konskiego w stosunku do probek skory zdrowej. W pracy wykazano hipermetylacje
promotora SI00AI4A w 77% badanych przypadkéw sakoidu, i postawiono hipoteze, ze
obserwowana nieprawidtowa metylacja DNA moze by¢ zwigzana z obnizonym poziomem
ekspresji tego genu w tkance guza, co podkresla jego potencjat jako markera diagnostycznego.
Uzyskane w pracy wyniki nie potwierdzity bezposredniej korelacji migdzy poziomem metylacji
DNA a obnizong ekspresja genéw SFN i POU2F3 w probkach nowotworowych. Warte
podkreslenia jest, ze Habilitantka wykorzystata dwie metody badawcze dla poréwnania
sredniego procenta metylacji miejsc CpG, potwierdzajac tym samym prawidlowos¢
otrzymanych wynikéw.

Praca nr 2: Molecular approaches to equine sarcoids.

Celem tej pracy przegladowej bylo zestawienie dostgpnych wynikow badan
dotyczacych znaczenia procesow takich jak zmiany w profilu ekspresji genow oraz zaburzenia
mechanizméw epigenetycznych, takich jak ekspresja mikroRNA i metylacja DNA, dla
funkcjonowania wybranych grup genow, ktorych zaburzenia moga przyczynia¢ si¢ do
powstawania sarkoidéw u koni. W pracy przedstawiono liczne informacje na temat zmian w
profilu metylacji DNA, mikroRNA i obrazie transkryptomu, ktére towarzysza patogenezie
sarkoidéw u koni.

Habilitantka wykazala m.in. istotng role genow MMP, SFN, miRNA w powstawaniu
sarkoidow u koni. Zebrala i przedstawita przeglad dostepnych artykutow naukowych w jednym
opracowaniu pozwalajac na szybkie zapoznanie si¢ z dotychczasowa wiedzg na temat
mechanizmow regulujacych ekspresj¢ genow, ktore sa zaktocane podczas progresji nowotworu.
Aktualne pismiennictwo zebrane w zaprezentowanej pracy dostarcza licznych informacji, co
niewatpliwie ulatwi naukowcom i lekarzom weterynarii szybkie zapoznanie si¢ ze ztozong
problematyka transformacji nowotworowej i wesprze dalsze badania zamierzajace do
opracowania nowych metod diagnostycznych i terapeutycznych.

Praca nr 3: Methylome and transcriptome data integration reveals aberrantly regulated genes
in equine sarcoids.

Praca poswigcona jest integracyjnej analizie danych dotyczacych metylomu i
transkryptomu w sarkoidach koni przeprowadzonej w celu okreslenia ich wzajemnych
zalezno$ci oraz identyfikacji zbioru genow, ktérych poziom ekspresji jest rozregulowany przez
nieprawidlowg metylacje DNA w tkance nowotworowej. W celu scharakteryzowania wzorca
metylacji DNA i wykrycia globalnych zmian ekspresji genéw w analizowanych tkankach
zastosowano odpowiednio analiz¢ RRBS oraz RNA-Seq. Finalna analiza zwigzku pomiedzy
metylacja DNA genomu a profilami ekspresji genow z wykorzystaniem oprogramowania
MethGET (ang. Methylation and Gene Expression Teller) potwierdzita ujemna korelacje
mig¢dzy ekspresja gendow a metylacjg miejsc CpG nie tylko w regionach promotora, ale takze w
eksonach i intronach gendéw (lecz znacznie stabsza w poréwnaniu do ekspresji genow w
rejonach promotora). Wykryto ponad 7 tysiecy genow, ktorych ekspresja jest zalezna od
metylacji. Przenalizowano 493 geny o najsilniejszej zaleznosci i potwierdzono wczesniejsze
wyniki dotyczace zmian poziomu metylacji i ekspresji genu SFN, a takze wytypowano szereg
genow z DMS, u ktérych nizszy poziom metylacji korelowal z obnizonymi wartosciami
ekspresji tych genéw. Wyniki dostarczyty nowych informacji w zakresie regulacji przebudowy
macierzy pozakomdérkowej spowodowanej procesami patologicznymi oraz aberrentej regulacji
ekspresji genow przez metylacje DNA w patogenezie sarkoidow u koni.

Praca nr 4: Involvement of aberrant DNA methylation in the deregulated expression of EHF,



LPARI, MPZL3, and POPDC?2 genes in equine sarcoids.

Praca dotyczy analizy gendéw wytypowanych na podstawie kompleksowej analizy
danych dotyczacych metylomu i transkryptomu sarkoidéw konskich z wczesniejszych badan
Habilitantki. Wykonano analiz¢ poziom metylacji zidentyfikowanych wysp CpG w regionie
promotorowym gendéw LPARI (Lysophosphatidic Acid Receptor 1), MPZL3 (Myelin Protein
Zero Like 3) i POPDC2 (Popeye Domain Containing 2), ale takze w ciele genu EHF (ETS
Homologous Factor), w celu zbadania czy metylacja DNA moze by¢ zwigzana z wykrytymi
we wczesniejszych badaniach zmianami w poziomie ekspresji tych genéw w probkach
sarkoidow koni. W tkance nowotworowej wykazano obnizony poziom metylacji badanej
sekwencji regulatorowej genu LPARI oraz w obrebie genu EHF i ogdlny wzrost metylacji
regionéw gendw POPDC?2 i MPZL3. Co istotne, zaobserwowane roznice w poziomie metylacji
DNA migdzy sarkoidami i grupa kontrolng byty istotne dla 3 z 4 analizowanych genow
(LPARI, POPDC2, EHF). W kolejnym kroku Habilitantka wykonala analiz¢ powinowactwa
czynnikow transkrypcyjnych i wytypowata 30 biatek, potencjalnie wigzacych si¢ w sekwencji
DNA zawierajacej pozycje CpG charakteryzujace si¢ réznicami w poziomie metylacji DNA
powyzej 20%, a ktérych powinowactwo do nici DNA moze ulega¢ zaburzeniom na skutek
nieprawidlowej metylacji DNA. Ponadto zidentyfikowano réwniez polimorfizmy typu
SNP (w pozycji CpG promotora genu POPDC2) oraz dwoch SNP (w obrebie sekwencji CpG)
ciata genu EHF, ktorych obecnos¢ moze wptywac na zmiang wzorca metylacji i tym samym na
wigzanie czynnikow transkrypcyjnych.

Praca 5: Involvement of aberrant DNA methylation in the deregulated expression of EHF,
LPARI, MPZL3, and POPDC?2 genes in equine sarcoids.

W tej pracy uwzgledniono funkcje dhugich niekodujacych RNA (ang. Long Non-Coding
RNA, IncRNA), ktére nie koduja bialek, lecz moga dziata¢ jako modulatory ekspresji genow
na poziomie epigenetycznym, transkrypcyjnym i posttranskrypcyjnym, a charakteryzowaty si¢
istotnymi réznicami w poziomie ekspresji migdzy dwiema analizowanymi grupami (sarkoidy
vs. kontrola). Zidentyfikowano 128 potencjalnych genéw targetowych dla 125 IncRNA, ktére
ulegaty zréznicowanej ekspresji w probkach guza i wytypowano m.in. geny: ADAMTS?2,
ADAMTS15 i COLI4Al, ktorych funkcja powigzana jest z degradacjg i przebudowa macierzy
zewnatrzkomorkowej (ECM), 321 wzbogaconych terminéw GO, zwigzanych m.in. z
degradacja macierzy pozakomoérkowej, apoptoza i proliferacja komorek oraz 25 wzbogacanych
szlakow KEGG, w tym szlaki zwigzane z chorobami takimi jak rak, czy kancerogeneza
chemiczna. Wykazano 1.989 miejsc roznicowej metylacji (DMS) w promotorach i w obrebie
genow IncRNA, z czego 57,97% wszystkich miejsc ulegato hipometylacji a 42,03%
hipermetylacji. Wykonano réwniez adnotacj¢ DMS w odniesieniu do lokalizacji transkryptow
IncRNA i stwierdzono, ze wigkszos$¢ z nich znajdowata si¢ w intronach (65%), a nastepnie w
egzonach (18,2%), okoto 9,5% DMS znajdowato si¢ w regionach 3'-UTR i sasiadujacych, a
7,3% w regionach wokot miejsca startu transkrypcji IncRNA. Finalnie Habilitantka
wytypowata 23 DEIncRNA potencjalnie zaleznych od metylacji ich sekwencji promotorowe;j,
z ktorych 12 charakteryzowalo si¢ istotng negatywna wartoscia korelacji migdzy metylacja a
ekspresjg. Dwa DEIncRNA ze zidentyfikowanymi DMS zostaty sparowane z DEG (CASZI i
SRGAP3) jako potencjalnymi genami docelowymi.

Podsumowanie

Sarkoidy sa najcze$ciej wystepujacymi nowotworami u zwierzat z gatunkow
koniowatych (wiec rowniez ostow, mutow i zebr). Wystepuja one w populacji koni na catym
$wiecie, niezaleznie od rasy, umaszczenia, plci i wieku. Biorac pod uwage czestosc
wystepowania sarkoidow w populacjach koniowatych, wplyw na dobrostan, a takze znacznie
ekonomiczne zwigzane z wplywem na uzytkowo$¢ koni uwazam za wazne, istotne takze
aplikacyjnie podjecie badan nad lepszym zrozumieniem mechanizméw molekularnych
prowadzacych do powstawania tego rodzaju nowotworow.



Uwazam, ze wyniki badan przedstawione w cyklu 5 prac stanowigcych oceniane
osiaggniecie naukowe stanowia spdjng i jednolita tematycznie pozycje naukows, Stanowia
istotny wktad w poznanie roli mechanizméw molekularnych takich jak globalna metylacja,
zmiany w profilu metylacji DNA pojedynczych loci oraz ich zwigzek z ekspresja genow
kodujacych oraz IncRNA o potencjalnym znaczeniu dla procesu powstawania sarkoidow u
koniowatych. Wskazuja na konieczno$¢ kontynuowania tych obiecujacych wynikow badan, co
moze mie¢ finalne znaczenie praktyczne w odniesieniu do opracowania odpowiedniej terapii.
Na podkreslenie zashuguje duze zaangazowanie czasowe, a takze znajomos$¢ adekwatnych
technik i metod badawczych stosowanych przez Habilitantke.

Osiagniecie naukowe dr inz. Eweliny Semik-Gurgul oceniam bardzo dobrze,
uzyskane wyniki wnoszg wazny wklad w rozwdj dziedziny i dyscypliny naukowej
zootechnika i rybactwo i stanowi osiggniecie naukowe wedlug kryteriow okreslonych w
art.219 ust.1 pkt.2 Ustawy z dnia 20 lipca 2018r Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce
(tj.Dz.U. z 2023 r pozycja 742).

2.2.0cena pozostalych osiagnie¢ i aktywnosci naukowej

Catkowity dorobek publikacyjny Habilitantki jest bogaty, obejmuje 49 publikacji
naukowych (44 po wylaczeniu publikacji wchodzacych w sktad osiagniecia naukowego), w
tym 48 opublikowanych w czasopismach indeksowanych w bazie Journal Citation Reports (43
po wylaczeniu publikacji wchodzacych w sklad osiagniecia naukowego), jak rowniez 47
doniesien konferencyjnych. Zdecydowana wigkszo$¢ prac Habilitantki powstata po ostatnim
awansie naukowym (35 pozycji publikacji), co stanowi potwierdzenie faktu istotnego
zwigkszenia kreatywnosci badawczej i publikacyjnej Kandydatki po uzyskaniu stopnia
naukowego doktora. Do najbardziej wartoSciowych czasopism, w ktérych dr Semik-Gurgul
publikowata swoje prace naukowe zaliczam takie czasopisma naukowe jak: Genomics,
Livestock Science, Journal of Dairy Science, Scientific Reports, International Journal of
Molecular Sciences cz tez Cells.

Calosciowe zestawienie dorobku dr inz. Eweliny Semik-Gurgul z uzyciem wskaznikow
bibliometrycznych wskazuje, ze calkowity Impact Factor prac Jej autorstwa wynosi 110,893 (z
wylaczeniem osiggni¢cia habilitacyjnego). Warto podkresli¢, ze warto$¢ ta w zdecydowanej
wigkszosci dotyczy artykutow opublikowanych po ostatnim awansie naukowym (IF=93,355).
Wedlug obowigzujacej w roku publikacji ,listy czasopism punktowanych”, dorobek
publikacyjny (niewchodzacy w sklad osiggnigcia habilitacyjnego) Habilitantki to 3230
punktéw MNiSW i MEIN. Zgodnie z informacjami zawartymi w otrzymanej dokumentacji,
prace, ktorych jest autorem cytowane byly wg bazy ,,Web of Science” 378 razy (331 bez
autocytowan), natomiast warto$¢ Indeksu Hirsha wynosi 10.

Dotychczasowa dziatalno$¢ naukowo-dydaktyczna dr inz. Semik-Gurgul dotyczy
przede wszystkim zagadnien zwigzanych z genetyka molekularng koni ale réwniez bydta,
trzody chlewnej, drobiu.

Do najwazniejszych zagadnien badawczych nad ktorymi dr Semik-Gurgul pracowata mozna
zaliczy¢ nastgpujace kierunki:

a) wykorzystanie markerow genetycznych do oceny zréznicowania genetycznego i kontroli
rodowodow u koni;

b) epigenetyka i transkryptomika (badania nie bgdace przedmiotem gltownego osiagnigcia
naukowego);

c) wykorzystanie narzedzi omik i genetyki molekularnej w badaniach nad sarkoidami u koni
(nie bedace przedmiotem gtownego osiggnigcia naukowego);

d) wykorzystanie narzedzi genomiki w badaniach nad zmiennos$ciag genomu i zréznicowaniem
genetycznym ras zwierzat gospodarskich;

e) inne badania wykorzystujgce metody genetyki i genomiki.



Pierwszym zagadnieniem naukowym realizowanym przez Habilitantke w ramach pracy
magisterskiej a nastepnie wolontariatu IZ PIB byta analiza polimorfizméw wybranych gendéw
i markeréw satelitarnych w spekcie kontroli rodowodéw jak i w celu analizy bior6znorodnosci
genetycznej u koni. Badania byly podstawa dla pracy magisterskiej, ktora co warto podkreslic,
zostata wyrdozniona w XXVIII Konkursie na najlepsza prace magisterska z zakresu nauk
zootechnicznych, organizowanym przez Polskie Towarzystwo Zootechniczne. Ponadto,
uzyskane wyniki staty si¢ przedmiotem trzech oryginalnych prac naukowych.

Za rozlegly i prowadzony z zespotami krajowymi i migdzynarodowymi uznaj¢ obszar
badan Habilitantki dotyczacy badan epigenetycznych i transkryptomicznych. Dotyczyly one
zagadnien:

- podatnosci koni na infekcje wirusem Zachodniego Nilu

- wptywy wieku na procesy fizjologiczne

- odpowiedzi immunologicznej i przebiegu proseséw zapalnych
- starzenia si¢ komorek in vitro.

We wspolpracy z uniwersytetem Rzeszowskim, dr Semik-Gurgul analizowata skutki
wyciszenia genu DNMTR w ludzkich fibroblastach w hodowli in vitro. Uzyskane wyniki
wykazaty, ze nokaut genu DNMT2 wpltywa na wzrost wrazliwo$ci komoérek na stres
oksydacyjny i uszkodzenia DNA. Obserwowano zmiany w profilu ekspresji miRNA, ktérych
funkcje powigzano z proliferacja i starzeniem komorek.

Habilitantka wlaczata si¢ rowniez w prace nad zagadnieniem mastitis u krow. We
wspolpracy z Instytutem Genetyki i Biotechnologii Zwierzat PAN analizowano zmiany w
poziomie metylacji cytozyn w DNA w gruczole mlekowym krow podczas trwajacego stanu
zapalnego. Uzyskano warto$ciowe wyniki wskazujace na zréznicowang ekspresje genu TERT,
pozwalajace u krow z mastitis réznicowac zakazenia gronkowcami koagulazo-ujemnymi od
zakazen gronkowcami koagulazo-dodatnimi okreslajac wzorzec metylacji w genie HCK
charakteryzujacym si¢ zréznicowang ekspresjg, ktory koduje dwie izoformy kinazy biatkowo-
tyrozynowej zaangazowane w odpowiedz immunologiczng gruczotu sutkowego.

Habilitantka byla czlonkiem zespotu badawczego, ktory okreslit u koni huculskich
zmiany genomowego wzorca metylacji DNA w procesie starzenia. W pracy wykazano
zwigzang z wiekiem hipermetylacj¢ w obrebie genéw zwigzanych z procesami waznymi dla
ekspresji sieci neuronowej i progresji raka. Co ciekawe, wykazano wystepowanie
konserwatywnych cech epigenetycznych zwigzanych z procesem starzenia u ludzi i koni.

Duze doswiadczenie laboratoryjne oraz wysokie kompetencje naukowe pozwolity
Habilitance zosta¢ cztonkiem migdzynarodowej inicjatywy naukowej realizowanej w ramach
konsorcjum Functional Annotation of Animal (Equine) Genomes (FAANG), ktérego celem
bylo rozszyfrowanie zwigzku fenotyp-genotyp u zwierzat hodowlanych, w tym konia.

Dr inz. Semik-Gurgul od lat wlgcza si¢ badania z wykorzystaniem narz¢dzi omik i
genetyki molekularnej prowadzonych w Instytucie Zootechniki PIB dotyczace procesow
powstawania i progresji sarkoidéw u koni, ktore zaowocowaty dodatkowymi 9 publikacjami
naukowymi, opublikowanymi po uzyskaniu stopnia naukowego doktora, a nie wchodzagcymi w
sktad osiagnigcia naukowego.

Podczas swojej kilkuletniej pracy naukowej, Habilitantka wykazuje szereg
mechanizmoéw, ktore bioragcych udzial w powstawaniu i progresji nowotworu.

Wykonano analize¢ transkrypcji tkanki nowotworowej =z  wykorzystaniem
mikromacierzy ekspresyjnych (cDNA) zaprojektowanych dla koni i wykazano 901 genéw o
zrdznicowanej ekspresji w poréwnaniu do tkanki zdrowej. Analizowano zwigzek miedzy
zmianami ekspresji wielu genéw, rejondw, zmianami wzorca metylacji DNA, a neoplastyczng
transformacjg tkanek. W czgs$ci z nich wykazano réznice w poziomie metylacji miejsc CpG
miedzy tkankg zdrowa i objeta zmianami nowotworowymi, co wskazuje, ze geny te moga



potencjalnie stuzyc¢ jako markery genetyczne do celow diagnostycznych.

Wykorzystywano rowniez technike mikromacierzy genotypujacych (Illumina) w celu
identyfikacji aberracji strukturalnych genomu w tkankach sarkoidéw u koni.

W kolejnej pracy analizowano status metylacji cz¢sci kodujacych gend6w mikroRNA,
ktore sg zwigzane z transformacjg nowotworowa u koni. W jednym z badan wykazata, ze
jednym z mechanizméw supresorowych mikroRNA w tkance objetej zmianami
nowotworowymi moze by¢ hipermetylacja tych genow.

Stworzono réwniez model in vitro transgenicznych fibroblastéw koni, na ktérym
wykazano, ze zmiany transkryptomiczne spowodowane transfekcja genami fuzyjnymi wirusa
BPV prowadza do transformacji nowotworowej, podobnie jak ma to miejsce w sarkoidach.
Finalnie potwierdzono doniesienia, ze dysfunkcja genéw zwigzanych z przebudowa macierzy
pozakomoérkowej (ECM) jest etapem kluczowym w zaleznej od wirusa BPV neoplazji tkanek
skérnych u koni.

Kolejnym i bardzo szerokim zagadnieniem naukowym, do ktérego Habilitantka
zaliczyta 15 prac, byty badania nad zmienno$ciag genomu i zr6znicowaniem genetycznym ras
zwierzat gospodarskich. Dr inz. Semik-Gurgul wilaczata si¢ w zespoly naukowe zajmujace si¢
powyzszym zagadnieniem u ras lokalnych i tych rozpowszechnionych na catym $wiecie: bydta,
trzody chlewnej, koni. Natomiast wraz z zespolem badawczym Polskiej Akademii Nauk
podjcto probe zastosowania metody Genotyping by Sequencing w populacjach dzigciotow
syryjskiego i duzego.

Ponadto, Pani Semik-Gurgul wiaczata si¢ w inne badania wykorzystujace metody
genetyki i genomiki. Wraz z zespotem z Zakladu Genetyki Ogoélnej i Molekularnej
Uniwersytetu Przyrodniczego w Lublinie zajmowata si¢ podtozem molekularnym nowotworow
sutka u pséw. Z kolei w badaniach koordynowanych przez Pracownikéw Uniwersytetu
Rzeszowskiego oceniano odpowiedz komorek miegsni gladkich naczyn na traktowanie
kurkumina.

Po analizie otrzymanej dokumentacji stwierdzam, ze warto$¢ opublikowanego
dorobku naukowego dr inz. Eweliny Semik-Gurgul jest znaczaca zaréwno pod wzgledem
iloSciowym jaki jakoSciowym. Uwazam, zZe powyzsze dane bibliometryczne,
charakteryzujace dorobek Habilitantki w dyscyplinie zootechnika i rybactwo sq bardzo
dobrymi warto$ciami. Podsumowujac dorobek naukowy dr inz. Eweliny Semik-Gurgul
oceniam pozytywnie wszystkie kierunki badawcze realizowane od poczatku swojej
kariery naukowej. Prace, ktore byly prowadzone dotyczyly aktualnych probleméw w
hodowli zwierzat i prowadzony byly z wykorzystaniem wysokospecjalistycznych metod
analitycznych i zawieraja si¢ tematycznie w obszarze dziedziny nauki rolnicze w
dyscyplinie zootechnika i rybactwo. Podkreslenia wymagaja wskazniki naukometryczne
wskazujace, Zze dorobek naukowy jest bardzo liczny i wartoSciowy i jednocze$nie
dokumentuje wysokie kompetencje naukowe Kandydatki. Fakty te uzasadniaja starania
dr inz. Eweliny Semik-Gurgul o stopien naukowy doktora habilitowanego.

2.3.Wspélpraca naukowa

0d 2014 Habilitantka prowadzi wspotprace z jednostkami naukowymi w kraju, uczestniczac
w projektach badawczych i badaniach prowadzonych poza macierzysta jednostka. Przed i po
doktoracie odbyla szereg wizyt i szkolen w Pozawydzialowym Instytucie Biotechnologii
Uniwersytetu Rzeszowskiego w Weryni realizujgc m.in. zagadnienia badawcze projektu
naukowego. Podczas miesiecznego stazu w 2023 roku w Osrodku Medycyny Eksperymentalnej
i Innowacyjnej (OMEil) Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie dr inz. Semik-Gurgul
realizowata badania do tematu statutowego, ktorego jest kierownikiem oraz do grantu
finansowanego przez NCN, ktory jest w trakcie realizacji. Staze naukowe odbyly si¢ na
mocnych podstawach merytorycznych i zaowocowaty powstaniem publikacji naukowych.



Podsumowujac te¢ aktywno$¢ Pani dr inz. Eweliny Semik-Gurgul nalezy podkreslié,
Ze jest ona oparta o wiedze¢ i umiejetnosci Kandydatki. Jednak z obowiazku recenzenta
zwracam uwage na brak danych o wspélpracy naukowej w jednostkach zagranicznych, a
powinna by¢ ona dokladnie opisana w tej czeSci. Z dokumentéw przedstawionych przez
dr inz. Semik-Gurgul wynika, Ze taka wspolpraca miala miejsce podczas realizacji badan
wchodzacych w sklad osiagniecia naukowego tj. z pracownikami Uniwersytetu w Bernie
w Szwajcarii, ale rowniez w ramach miedzynarodowego konsorcjum Functional
Annotation of Animal (Equine) Genomes (FAANG) z pracownikami Uniwersytetu
Medycyny Weterynaryjnej California Davis School z USA oraz Uniwersytetu Nebraska
Lincoln w USA, a takze w ramach realizacji miedzynarodowego programu Horizon
realizowanego w ramach “Europejskiego Partnerstwa na rzecz zdrowia i dobrostanu
zwierzgt (EUP AH& W), w ktérym Kandydatka jest wykonawca.

2.3.Aktywno$¢ w pozyskiwaniu Srodkéw na badania naukowe.

Habilitantka byta kierownikiem w projekcie ,,Analiza zmian profilu metylacji DNA
w tkance skory w wyniku patogenezy sarkoidu u koni” finansowanym przez NCN oraz w
Programie Wieloletnim MRiRW pt.: ,,Zastosowanie i doskonalenie analiz molekularnych w
genotypowaniu bydta oraz prowadzenie baz danych genotypow”. W czterech zrealizowanych
projektach finansowanych przez NCN i NCBR dr inz. Semik-Gurgul byla wykonawca.
Ponadto projekt pt. ,,Kompleksowe spojrzenie na konskie sarkoidy - multiomiczna
charakterystyka mikroRNA i piRNA jako czynnikéw transformacji neoplastycznej
sarkoidow” finansowany przez NCN, ktorego jest wykonawcg, jest w trakcie realizacji.

Doktor Semik-Gurgul realizowata jako kierownik i wykonawca 12 projektow
badawczych w ramach dzialalnosci statutowej IZ-PIB z czego cz¢$¢ z nich jest nadal w trakcie
realizacji. Zdecydowana wickszo$¢ realizowana byla po uzyskaniu stopnia doktora m.in.
»Wplyw poziomu zywienia i suplementacji witaming D, na mechanizmy epigenetyczne i
zmiany w poziomie ekspresji genow, powigzane ze zmianami anatomicznymi i uktadem
odpornosciowym zwierzat”, ,,Analiza wptywu CBD na mechanizmy regulacyjne zwigzane
z patogeneza sarkoidu konskiego na podstawie danych NGS”, ,,Charakterystyka
polimorfizméw SNP w genomie sarkoidéw konskich w kontekécie ich zwiazkow z
patogeneza”.

Wartym podkreslenia jest rowniez fakt udziatu Habilitantki w programie europejskim
HORIZON-CL6-2023-FARM2FORK-01 pt. “Viral and vaccine-induced immune responses
in pigs” w obszarze tematycznym “The role of the immunesystem of food producing animals”
w ramach “Europejskiego Partnerstwa na rzecz zdrowia i dobrostanu zwierzat (EUP
AH&W)”.

Podsumowujac te czes¢ oceny, nalezy podkresli¢c umiejetnosé Habilitantki w
pozyskiwaniu funduszy na badania, ale réwniez na obszerng wiedze¢ umozliwiajaca
dobér odpowiedniej metodyki i tematow badawczych. Te umiejetnosci zaowocowaly
udzialem w licznych grantach, a finalnie rowniez publikacjami w renomowanych
czasopismach naukowych.

2.4.0cena osiagnie¢ dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych nauke.

Dr Semik-Gurgul w latach 2017-2019 prowadzita wyklady z zakresu genetyki
molekularnej dla studentdéw studiow doktoranckich Instytutu Zootechniki PIB. Byla
opickunem naukowym pracy magisterskiej studentki kierunku Bioinzynieria Zwierzat
Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie. Od pigciu lat zaangazowana jest w opieke nad
stazystami oraz praktykantami w macierzystej jednostce, ktora polega na zaznajomieniu
stazystow z zasadami dobrej praktyki laboratoryjnej, metodami genetyki molekularnej oraz



analiza wynikow.

0Od 2015 roku Habilitantka jest cztonkiem Polskiego Towarzystwa Genetycznego. Aktywno$¢
popularyzatorska przejawiata si¢ w prezentacji wynikéw badan na konferencjach naukowych
krajowych i miedzynarodowych m.in. we Wioszech, Francji, USA, Irlandii, Japonii,
Chorwacji, Hiszpanii, z ktérych wiekszo$¢ miata miejsce po doktoracie Kandydatki. Jedna z
prezentacji pt. “DNA methylation pattern and transcriptome analysis of horse sarcoids” zostata
nagodzona za najlepsza prezentacje ustng w sekcji genetyki zwierzat na V Polskim Kongresie
Genetyki w wrze$niu 2016r w Lédzi.

W chwili sktadania powyzszych dokumentdéw, petnita funkcje Redaktora Wydania
Specjalnego pt. ,“Advances in Equine Oncology: Causes, Molecular Changes,
Clinicopathologic and Treatment” w czasopi$mie Animals.

Wykonata réwniez 36 recenzji oryginalnych prac naukowych dla miedzynarodowych
czasopism naukowych m.in: Gene, Journal of Veterinary Internal Medicine, Equine
Veterinary Journal, Veterinary Pathology, Cells, International Journal of Molecular Sciences
co jest dowodem na rozpoznawalno$¢ Habilitantki w mig¢dzynarodowym $rodowisku
naukowym.

Przedstawione informacje dotyczace pracy dydaktycznej, organizacyjnej i
popularyzujacej nauke charakteryzuja Habilitantke jako osobe¢ zaangazowang réwniez
w proces dydaktyczny i popularyzujacy nauke.

Whiosek koncowy
Biorac pod uwage caloksztalt dzialalnosci naukowej dr inz. Semik-Gurgul
uwazam, Ze uzyskane rezultaty sa bardzo warto$ciowe pod wzgledem poznawczym i
aplikacyjnym. Cykl pigciu publikacji naukowych przedstawionych jako osiggnigcie
naukowe pt , Rola metylacji DNA jako epigenetycznego mechanizmu regulacji
ekspresji genéw w patogenezie sarkoidéw koni” stanowi spéjny, monotematyczny i
ukierunkowany dorobek naukowy. Ponadto, dzialalno§¢ dydaktyczna, organizacyjna
wskazuja dobrze opanowany warsztat badawczy, umiejetno§¢ pracy w zespole, a
dorobek naukowy nie wchodzacy w sklad osiagnigcia jest bardzo dobry jak na ten etap
kariery zawodowej. W krétkim czasie pracy zawodowej Kandydatka wykazala si¢
duzymi umieje¢tno$ciami naukowymi, a kierownictwo i udzial w projektach i zadaniach
badawczych wskazuje przygotowanie do organizacji wlasnego zespolu badawczego.
Stwierdzam, Ze dr inz. Ewelina Semik-Gurgul spelnila wymagania okre$lone z
zapisami Ustawy z dnia 20 lipca 2018r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. z
2023 r. poz. 742) w sprawie kryteridw oceny osiagni¢¢ osoby ubiegajacej si¢ 0 nadanie
stopnia doktora habilitowanego i na tej podstawie wnosz¢ wniosek do Komisji
Habilitacyjnej powolanej przez Rad¢ Naukowa Instytutu Zootechniki-Panstwowego
Instytutu Badawczego o dopuszczenie dr inz. Eweliny Semik-Gurgul do dalszych
etapéw postegpowania w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego nauk
rolniczych w dyscyplinie zootechnika i rybactwo.

o/



