Ocena osiagniecia naukowego oraz aktywnosci naukowej
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Narzedzia badawcze, jakimi postuguja sie wspolczesne nauki o zwierzetach, w tym
takze zootechnika, wnikaja coraz glebiej w zlozonos$é zmiennosci cech, zwlaszcza cech
loéciowych, istotnych z punktu widzenia uzytkowania i hodowli zwierzat gospodarskich.

Oprécz  analizy zmiennosci sekwencji nukleotydowej oraz zmiennosci ekspresji
transkryptéw mRINA, stosunkowo niedawno dolaczyla analiza stopnia metylacji DNA i
acetylacji histonéw, bedacych gléwnymi filarami regulacji epigenetycznej. Epigenetyka
wzbudza zainteresowanie ze wzgledu na przyczynowy zwiazek 2z warunkami
srodowiskowymi tlumaczac modulacje ekspresji genéw czynnikami zewnetrznymi, ktére
moga wplywaé na regulacje proceséw komoérkowych —konkretnych  tkanek
funkcjonujacych w okreslonych stadiach rozwoju fizjologicznego zaréwno normatywnego
jak i zaburzonego ze wzgledu na toczacy si¢ proces chorobowy. Kandydatka swoje
zainteresowania naukowe skupila wokél gléwnego procesu epigenetycznego tj. metylacji

DNA jako zrédta lub skutku konkretnej jednostki chorobowej. W tym nurcie miesci sie

przedstawiony do mojej oceny dorobek naukowy dr Eweliny Semik-Gurgul.

Przebieg pracy zawodowe;j

Dr Ewelina Semik-Gurgul ukoficzyla studia wyzsze na kierunku biotechnologia
(zakres biotechnologia stosowana) na Akademii Rolniczej w Krakowie w roku 2009
broniac prace magisterska pt.: ,,Polimorfizm 7 sekwenci mikrosatelitarnych DINA u wybranych
gatunkdw  koniowatych", ktérej promotorem byl dr hab. Tomasz Zabek. Swoje
zainteresowania naukowe kontynuowala w Instytucie Zootechniki — PIB w Balicach, w
ktérym w roku 2016 obronila prace doktorska pt. ,.Anakiza poziomu metylagi wysp CprG
regiondw kodujacych w DINA tkanki sarkoidiw Roviskich" (promotor — dr hab. Tomasz Zabegk).

W okresie poprzedzajacym uzyskanie stopnia doktora, Kandydatka przez ponad dwa lata



byla zatrudniona na stanowisku biotechnologa, a od 2017 roku na stanowisku adiunkta w
Zakladzie Biologii Molékulamej Zwietzat, ktéty zajmuje do chwili obecnej.

W tym okresie Habilitantka przebywala dwukrotnie na roczaych utlopach
macierzyfiskich, co z pewnoscia wplynelo na dynamike Jej rozwoju naukowego; docenic
nalezy jednak, ze dr Ewelina Semik-Gurgul pozostata wierna raz obranej tematyce
badawczej i w okresie, stosunkowo krétkim, bowiem trwajacym 5 lat aktywnej pracy
zawodowej, zdotala zgromadzi¢ znaczacy dorobek naukowy, umozliwiajacy Jej ubieganie
sie o stopiefi doktora habilitowanego. Rozwdj naukowy Kandydatki z pewnoécia byt
stymulowany wprowadzeniem do Instytutu Zootechniki wysoko wydajnych technik analiz
DNA i RNA umozliwiajacych podjecie zadafi badawczych zwigzanych z genomika,
transkryptomiks i epigenomika u zwietrzat gos?odarskich.

Zakres i jako$¢ dotobku naukowego Habilitantki nie bylyby tak znaczace gdyby nie
odbyte staze naukowe otaz udzial w realizacji projektéw badawczych. Dr Ewelina Semik-
Gurgul w latach 2014-2018 wspélpracowata intensywnie 2z  pracownikami
Pozawydzialowego Instytutu Biotechnologii Uniwersytetu Rzeszowskiego w Weryni, a w
roku 2023 odbyla miesieczny staz w Osrodku Medycyny Eksperymentalnej i
Innowacyjnej Uniwetsytetu Rolniczego w Krakowie. W obu instytucjach poznala metody
klonowania genéw, hodowli komérek iz witro i technik produkcji bialek
rekombinowanych, ktéte okazaly si¢ przydatne w dalszym rozwoju naukowym, zwlaszcza

dotyczacym epigenetyki sarkoidu u koni.

Ocena osiagniecia naukowego

Pani dr Ewelina Semik-Gurgul z obszetnego dotobku naukowego wyodrebnila
grupe pieciu prac, ktére uznala za tzw. osiagniecie naukowe w rozumieniu art. 16 ust. 2
ustawy z dnia 14 matca 2003 roku (Dziennik Ustaw, nr 65, poz. 595 ze zm.). Prace te juz
byly oceniane i uzyskaly pozytywne recenzje oraz w ocenie redaktoréw renomowanych
czasopism zastuzyly na opublikowanie. Jest to niewatpliwie dowdd na ich oryginalno$¢ i
naukows rzetelno$é. Habilitantka uznala, ze cykl wybranych prac laczy wspdlny motyw
badawczy, ktéry wyrazita w tytule cyklu — ,Rolz metylagi DNA jako epigenetyeznego
mechanizmn regulagii ekspresyi gendw w patogenezie sarkoiddw koni". Jako pierwsza Autorka we
wszystkich tych pracach, Habilitantka zadeklarowata swéj wysoki wktad w ich powstanie

wynoszacy od 65 do 100%, w zaleznoéci od konkretnej pracy.



Punktem wyjécia w sformulowaniu celu przeprowadzonych badaf byt fakt, Ze
deregulacja mechanizméw kontroli metylacji DNA moze prowadzi¢ do rozwoju rbéznych
choréb, w tym nowotworéw. Wiadomo bowiem, ze zatéwno hipo- jak i hiper-metylacja
pojedyncvzych genéw jak i calego genomu jest jedna z cech DNA komérek
nowotworowych. Obiektem analiz epigenetycznych Kandydatki stal si¢ nowotwor zwany
satkoidem, wystepujacy u koni na calym $wiecie, niezaleznie od rasy, pici czy wicku.
Znaczenie ekonomiczne i stosunkowo duza czesto$¢ wystepowania sarkoidéw, jego
wieloczynnikowa etiologia i kliniczna wielopostaciowos$¢ sprawiaja, ze badania nad
lepszym zrozumieniem molekularnych mechanizméw ich powstawania i rozwoju, sa w
pelni uzasadnione. Dokumentowanie kolejnych dowodéw naukowych opisujacych
patogeneze sarkoidéw na poziomie zmian ekspresji kodujacego i niekodujacego RNA, na
poziomie zmian metylacji DNA, a takze rearanzacji genetycznych — z pewnoscia przybliza
nas do coraz bardziej niezawodnej diagnostyki i terapii tej choroby. Habilitantka
podejmuje to wyzwanie w postaci czterech oryginalnych prac tworczych i jednej pracy
przegladowe;.
- W pietwszej pracy (Semik-Gurgul E., Zabek T., Fornal A., Wnuk M., Pawlina-
Tyszko K., Gurgul A., Klukéwska-Rétzler J., Koch C, Mahlmann K, Bugno-
Poniewietska M. 2018. DNA methylation patterns of the S100A74, POUZF3 and SFIN genes in
equine sarcoid tssues. Research in Veterinary Science, 119, 302-307), Kandydatka chce
odpowiedzie¢ na pytanie — czy zmienna ekspresja kilku genéw w tkance nowotworowe;
moze wynikaé z zaburzed metylacji tych genéw (SEN, 5100474 i POUZF3). Mimo
zaobserwowanych réznic w poziomie metylacji, zwhaszcza migdzy komérkami zdrowymi i
objetymi procesem chotobowym, wyniki Jej badafi nie potwierdzily bezpostednie]
kotelacji migdzy poziomem metylacji DNA, a obnizong ekspresja gendw SEN i POUZF3
w prébkach nowotwotowych. W przypadku genu §700A474 Kandydatka zaobsetwowala
zwiazek miedzy nieprawidtows metylacja DNA, a obnizonym poziomem ekspresji tego
genu w tkance guza. Wynik ten mozna uzna¢ jako interesujacy 1 potencjalnie uzyteczny w
-prébach ztrozumienia patogenezy sarkoidu u koni.
W drugiej pracy cyklu (Semik-Gurgul B. 2021. Molecular approackes to equine sarcoids.
Equine Vetetinary Journal, 53, 2, 221-230), Habilitantka podjela sie préby przegladu
literatury naukowej dotyczacej mechanizméw molekularnych lezacych u podstaw

powstania i rozwoju satkoidéw u koni. Tego typu praca wymaga duzego wysitku
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polegajacego na wyodtebnieniu z literatury naukowej najbardziej kluczowych wynikéw i
ich powiazaniu tak, aby zidentyfikowac istotne luki w wiedzy i wskazéwki do dalszych
badaf. Z dokonanej analizy literatury, Kandydatka wyciagnela wniosek, ze zmiany w
profilu metylacji DNA, mikroRNA i obrazie transkryptomu towarzysza patogenezie
satkoidéw u koni, potwierdzajac tym samym obrany przez siebie kierunek bada..

W trzeciej pracy (Semik-Gurgul E., Szmatota T., Gurgul A., Pawlina-Tyszko K.,
Galuszka A., Pedziwiatr R., Witkowski M., Za;bek T. 2023. Methylome and transcriptome data
integration reveals aberrantly regulated gemes in equine sarcoids. Biochimie, 213, 100-113),
Kandydatka, podjela sic ptéby jednoczesnej analizy danych dotyczacych metylomu i
transktyptomu w sarkoidach konskich, aby zidentyfikowac ich zaleznosci otaz wyr6znic
geny wykazujace detregulacje tak w zakresie transktypcji, jak i metylacji DNA. Uzyla w
tym celu najnowszych metod globalnej analizy zaréwno transkryptomu (RNA-seq), jak i
metylomu (DMS - Differentially Methylated Site), wzupetnionych o analizy bioinformatyczne.
Zamiar ten nalezy ocenié¢ bardzo pozytywnie jako logiczne i racjonalne podejscie do
kompleksowego rozeznania gléwnego problemu badawczego, jaki postawita sobie
Kandydatka. W pracy tej, ze wzgledu na jej genomowy zakres, wyktyto tysiace gendw
zaréwno o ztbznicowanej ekspresji jak i metylacji. To, co nowego udalo si¢ Habilitantce
to wykazanie zwiazkéw pomiedzy metylacja DNA genomu a profilami ekspresji gendw za
pomoca, optogramowania MethGET (ang. Methylation and Gene Expression Teller). Wynik
jednak nie by} zaskakujacy — potwierdzona zostata ogdlnie znana zasada, ze o istnieniu
ujemnej korelacji miedzy metylacja DNA, a ekspresja genéw tak w regionach promotora,
jak i w innych segmentach genéw (eksonach i inttonach). W tej pracy Kandydatka
wyodrebnila kilka genéw, ktére odznaczaly si¢ istotaymi zmianami w ekspresji i metylacji
DNA w nowotworze, a ktétrych poznana funkcja biologiczna dodatkowo
uprawdopodabniata udzial w patogenezie badanej choroby. Stwierdzila, ze dwa geny
(SEN i ATP 61/0.A) wykazywaly obnizony poziom metylacji i wyzsze wattosci ekspresji,
a dwa kolejne (NDP i PPM IM) chatakteryzowaly si¢ hipermetylacja i obnizonym
poziomem ekspresji. Dla kilku genéw (MICAL.2, GLB1L.2, ASTN2, SIX2, PPPTR73L i
ATP8.42) Habilitantka zaobserwowata odwrotna korelacje — niZszemu poziomowi
metylacji (poza promotorem) towatzyszyt obnizony poziom ekspresji. Ten wynik uznac
nalezy za poznawczo interesujacy, gdyz dowodzi ztozonosci wzajemnych relacji miedzy

metylacja, a ekspresja genéw, wymykajacej si¢ powszechnie znanym schematom.



W czwarte] pracy (Semik-Gurgul E., Gurgul A., Pawlina-Tyszko K., Galuszka A.,
Pedziwiatr R., Witkowski M., Zabek T. 2023. Involvement of aberrant DIN.A methylation in the
deregulated expression of EHF, LPART, MPZL3, and POPDC2 genes in equine sarcoids. Praca w
druku, DOI: 10.2478/202s-2023-0078), Habilitantka podjeta si¢ weryfikacji wczesniej
uzyskanych zalezno$ci miedzy metylacja, a ekspresja genéw w probkach sarkoidéw koni
na przyktadzie 4 wybranych genéw, a mianowicie LPARYT (Lysophosphatidic Acid Receptor 1),
MPZIL.3 (Myelin Protein Zero Like 3), POPDC2 (Popeye Domain Containing 2) ¢ EHF (E'TS
Homolagons Factor). Badania przeprowadzone na 12 prébkach sarkoidu i 12 prébkach skory
zdrowej wykazaly istotne réznice w poziomie metylacji DNA miedzy sarkoidami i grupa
kontrolng dla wszystkich analizowanych genéw, z wyjatkiem genu MPZL3. Co wigcej,
Kandydatka wytypowala 30 bialek o charakterze czynnikéw transkrypcyjnych,
potencjalnie wiazacych si¢ do sekwencji DNA zawierajacej te wysepki CpG, ktére réznily
sie¢ w poziomie metylacji DNA i to w stopniu, ktéry moze zaburza¢ powinowactwo tych
czynnikéw transkeypeyjnych do DNA. Ponadto, zidentyfikowala jednonukleotydowe
polimotfizmy w obtebie wysepek CpG genu POPDCZ2 i genu EHF, co moze wplywaé na
zmiane wzorca metylacji i wigzanie czynnikéw transkrypcyjnych o charakterze
dziedzicznym zgodnym z prostymi zasadami genetyki mendlowskie;.

W piatej pracy cyklu (Semik-Gurgul E., Gurgul A., Szmatola T. 2023. Transcriptome
and methylome sequencing reveals altered long non-coding RINA genes expression and their aberrant
DNA  methylation in equine sarcoids. Functional & Integrative Genomics, 23:268),
Habilitantka uzupelnita swoje naukowe poszukiwania o analize dlugich niekodujacych
RNA (ang. Long Non-Coding RNA, IncRNA), ktére znane sg z ich regulacyjnej roli w
ekspresji genéw kodujacych biatka na poziomie epigenetycznym, transkrypcyjnym i
posttranskrypcyjnym. Kandydatka podjela w tej pracy prébe wyktycia réznic w poziomie
ekspresji IncRNA w tkankach dotknietych sarkoidem oraz wskazania genéw, do ktérych
wigzg sie IncRNA, co automatycznie sugeruje role tych sekwencji w regulacji tych genéw.
Co wiecej, Kandydatka postawita sobie za cel okredlenie roli metylacji w zmiennosci
ekspresji IncRNA w tkance nowotworowej. Habilitantce udato sie wykryé az 6.960
sekwencji IncRNA ulegajacych ekspresji w tkankach sarkoidu i skéry zdrowej, z czego
niemalze polowa (3.396) wykazala istotne réznice swojej ekspresji miedzy sarkoidem, a
zdrows tkanks skérna. Ponadto, w pracy wykeyto 125 sekwencji IncRNA o zrdéznicowane;
ckspresji w prébkach nowotworowych, wiazacych sie do 128 genéw. Wyniki te ujawnily
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nowy potencjalnie wazny szlak regulacji istotny dla progresji sarkoidu. Z tej grupy gendéw
wytypowano kilka, m.in. geny: ADAMTS2, ADAMTS15 1 COL14A1, ktérych analiza
bioinformatyczna i funkcjonalna wykazala ich zaangazowanie w procesy komoérkowe
charakterystyczne dla tkanki nowotworowej, czyli degradacji macierzy pozakomédtkowe;,
proliferacji czy apoptozy komorek.

Analiza wynikéw uzyskanych przez Habilitantke w pieciu pracach cyklu utwierdza
mnie w przekonaniu, ze mamy w nich do czynienia z przemyélana i spdjna koncepcja
badafi ukierunkowana na poglebienie wiedzy na temat molekularnych mechanizméw
patogenezy sarkoidu u koni obejmujacych zmiany ekspresji genéw kodujacych bialka,
sekwencji IncRNA powigzanych ze zmianami stopnia metylacji tych genéw. Warto$¢
osiagniecia powieksza fakt, ze Habilitantka uzyskata wyniki stosujac nowoczesne metody
analizy transkryptomu i metylomu. Co wazne, w cyklu ocenianych prac widaé wyraznie
zamys! Kandydatki, aby konsekwentnie docieraé do coraz bardziej nieznanych
genetycznych i epigenetycznych czynnikéw zaangazowanych w patogeneze tkanki skornej
prowadzacej do powstania i progresji sarkoidu. Jednocze$nie w pracach Habilitantki
widoczny jest dystans do uzyskanych wynikéw poprzez wskazywanie dalszych elementéw
wymagajacych nowych badan. Cho¢ wyniki uzyskane przez dr Eweling Semik-Gurgul nie
proponuja nowych rozwiazaf w praktycznej diagnostyce, ani leczeniu sarkoidéw u koni,
niewatpliwie wskazuja sluszne kierunki dalszych eksploracji, ktére moga zaowocowac
postepem w tym zakresie.

Reasumujac stwierdzam, ze wyniki badan uzyskane przez Habilitantke w
cyklu pigciu prac wchodzacych w skltad tzw. osiggniecia naukowego poprzez
swojg oryginalno$¢ i obszernos¢ sg istotnym wkiadem w rozwdj dyscypliny
naukowej zootechnika i rybactwo. Dlatego uwazam, Ze jednotematyczny cykl
prac spetnia wymagania ustawowe konieczne do ubiegania si¢ o stopien doktora

habilitowanego.

Ogodlna ocena aktywnosci naukowej

Calo$ciowy dorobek naukowy Habilitantki nalezy uznaé za wybitny. Jego gtéwny
trzon sklada sie z 48 prac naukowych (wykazanych w bazie JCR), w tym pieé
wchodzacych w zakres jednotematycznego cyklu publikacji. Laczny Impact Factor tych
prac osiagnal warto$¢ 124,6, a liczba punktéw MEIN az 3858 pkt. Oprécz tych
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najbardziej cenionych prac, Habilitantka opublikowala 48 publikacji w materiatach
konferencji miedzynarodowych i krajowych. Laczna liczba cytowan wszystkich
opublikowanych prac wedlug bazy Web of Science wyniosta 378 (331 bez autocytowatl),
a indeks Hirscha osiagnal wartos¢ 10. Wartos§¢ tych wskaznikéw jest zobiektywizowanym
dowodem twdrczego wysitku Kandydatki i §wiadczy o godnej pochwaly Jej determinacji
w prowadzeniu badan naukowych. W okresie po doktoracie Kandydatka byla pierwszym
autorem w zaledwie sze$ciu pracach sposréd 30 opublikowanych. Ten stosunkowo niski
wskaznik Habilitantka ztekompensowata pracami wchodzacymi w sklad tzw. osiagniecia
naukowego, poniewaz we wszystkich pracach tego cyklu jest pierwszym autorem.
Analizujac dorobek naukowy Kandydatki w okresie po uzyskaniu stopnia doktora, nalezy
doceni¢ duza Jej aktywno$¢, gdyz w latach 2016-2023 (z wylaczeniem 2 lat urlopu) byla
wspolautorks 34 prac podwajajac ich liczbe w poréwnaniu do okresu sprzed doktoratu.
Ze wzgledu na to, ze wiele z najbardziej wartosciowych prac ukazalo si¢ zaledwie w
przeciagu ostatnich 5 lat, nalezy si¢ spodziewad, ze zaréwno liczba cytowan jak i wskaznik
Hirscha beda dynamicznie wzrastac.

W zakresie publikacji nie wchodzacych w skléd tzw. osiagniecia naukowego
Jej zainteresowania, jak sama Kandydatka okresla, dotycza réznych kierunkéw badai, z
ktérych duza cze$¢ takze dotyczy transkryptomicznej i epigenetycznej charakterystyki
satkoidu u koni. Nalezy tutaj wymieni¢ udzial Kandydatki w badaniach, w ktérych przy
uzyciu macierzy genotypowych Illumina wykazano wystepowanie zmian liczby kopii
genéw 1 mniejszej heterozygotycznosci genomu $wiadczacych o wigkszej niestabilnosci
genetyczne] komérek nowotworowych, zaobserwowanych szczegélnie w obrebie gendw
suptresorowych i onkogendéw. Habilitantka ma takze w swoim dorobku naukowym prace,
w ktérych analizowane byly sekwencje miRNA - jako potencjalnie zaangazowane w
powstanie sarkoidéw u koni. W tym przypadku dowiedziono wystepowanie hipermetylacji
genéw miRNA, co $wiadczy Zze metylacja moze wplywac na obnizenie poziomu ekspresji
supresorowych miRNA w tkankach nowotworowych.

Kandydatka brala takze udzial w badaniach nad opracowaniem modelu 7z wiro
transgenicznych fibroblastéw skéry koni (ang, Adult Cutaneous Fibroblast Cel, ACFC) i
uzyciu tego modelu w eksperymentach nad okresleniem profilu ekspresyjnego gendéw
kodujacych metaloproteinazy (NMP) macierzy pozakomérkowej (ECM) oraz innych

genéw zwiazanych z ECM potwierdzajac udzial tych genéw w transformacii
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nowotworowej, w tym w komérkach sarkoidu.

Habilitantka uczestniczyla w badaniach oceniajacych zmiany transkrypcyjne 1
epigenetyczne zachodzace w wyniku starzenia si¢ komorek zz vitro, w ktérych wykazano w
komérkach chondrocytéw zwiszek miedzy poziomem metylacjii CpG w lcus genu
RUNX3 z liczba pasazy. Potwierdzono w ten sposéb udzial metylacji w procesach
starzenia, wczesniej juz odnotowany przez sama Kandydatke w pracy dotyczacej wzorca
metylacji DNA w przebiegu starzenia u koni rasy huculskiej.

Odnotowaé nalezy takze udzial Habilitantki w badaniach nad patogenezg zapalenia
gruczolu mlekowego u kréw (we wspdipracy z IGIBZ PAN), w ktérych mimo wykrycia
zrdznicowanej ekspresji panelu dziewigciu genéw kandydujacych (CCL2, HCK, F77R,
CD8A, PDIA3, LGMN, HSPAI1A, IL18 i NFKBIA) zwiazane] z wystapieniem te]
choroby, nie stwierdzono zmian metylacji tych genéw, z wyjatkiem regionu genu HCK.
Trudno$¢ w powiazaniu metylacji gendw z ich ekspresja w przebiegu mastistis Kandydatka
zaobserwowala takze w badaniach, w ktérych nie udalo si¢ stwierdzi¢ istotnego zwiazku
pomiedzy ekspresja gendéw ATGS, DGATT i IGFTR, a metylacja ich sekwencji
regulatorowych.

Kandydatka byla takze zaangazowana w badania epigenetyczne u $wifl. W wyniku
tych badad ujawniono jednonukleotydowe polimorfizmy w obrebie gendéw miRNA w
genomie tego gatunku, stosujac tzw. sekwencjonowania celowane (ang. Targeted Sequencing,
TS). W ten sposéb zidentyfikowano 73 SNP zlokalizowane w 50 r6znych prekutsorach
miRNA, ktére potencjalnie moga mie¢ wplyw na oddzialywanie miRNA na geny
docelowe i tym samym na zmienno$¢ ekspresji kodowanych przez nie biatek.

Dt Ewelina Semik-Gutgul brala takze udzial w licznych badaniach z zakresu
populacyjnej genomiki, w wyniku ktérych okreslono przydatno$é zestawéw markeréw
SNP do charakterystyki réznorodnosci genetycznej, sygnatur genomowych otaz ciagéw
homozygotycznodci u wspdlczesnych ras, a szczegblnie u ras rodzimych bydta czy swin
wspomagajac praktyczne dzialania dotyczace oceny inbredu tych ras czy rozsttzygniecia
wystgpowania admiksji miedzy pokrewnymi rasami. Wyniki tych badad, optécz
przydatnosci praktycznej (kontrola pochodzenia) dostarczyly takze nowej wiedzy na
temat gendw uczestniczacych w ksztaltowaniu cech produkeyjnych.

Kandydatka uczestniczyla takze w badaniach nad adaptacja metody GBS do

wykorzystania z sekwenatorami nanoporowymi, w wyniku ktétych stwietdzono, ze
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opracowana metoda jest odpowiednia do wyktywania polimotfizmu genomowego oraz
jego genotypowania w populacji koni.

Catoéciowy dorobek naukowy Kandydatki uznaj¢ za bogaty i wartosciowy,
osadzony w aktualnym nurcie badan genomicznych, transkryptomicznych i
epigenetycznych zwierzat gospodarskich. W pracach naukowych dr Eweliny
Semik-Gurgul widoczne jest umiejetne zastosowanie szerokiego wachlarza
najnowszych metod badawczych, ktére umozliwily jej dotarcie do oryginalnych i
cennych informacji gtéwnie z zakresu epigenetyki satkoidu u konia, ale takze
proceséw regulacji ekspresji genéw kodujacych biatka, IncRNA i miRNA co
$wiadczy o duzej Swiadomosci zfozonego charakteru cech ilo$ciowych u téznych
gatunkéw zwierzat. Powyzsze wnioski utwierdzajag mnie w ptzekonaniu, ze
Kandydatka jest osoba o uksztattowanej dojrzatosci zawodowej, zasltugujacej na

awans poprzez nadanie stopnia doktora habilitowanego.

Ocena aktywnosci dydaktycznej, popularyzatorskiej i organizacyjne;j

Oprécz  intensywnej pracy naukowej, dr Ewelina Semik-Gurgul byla
zaangazowana w nauczanie poprzez prowadzenie wykladéw dla studentéw studidw
doktoranckich Instytutu Zootechniki PIB (w latach 2017-2019) z zakresu genetyki
molekularnej ze szczegbélnym -uwzglednieniem metod analizy metylacjii DNA. W jej
dziatalno$ci dydaktycznej nalezy takze odnotowal promotorstwo jednej pracy
magisterskiej (Anny Zaborowskiej, studentki na Kierunku BioinZzynietii Zwierzat,
Wydziatu Hodowli i Biologii Zwierzat Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie) oraz opieke
nad czteroma studentami-stazystami. Jej aktywnos$¢ naukowa byla nagradzana przez
towarzystwa naukowe. Polskie Towarzystwo Zootechniczne uhonorowalo Ja nagroda w
konkursie na najlepszg prace magisterska i doktorska, a Polskie Towarzystwo Genetyczne
za najlepsza prezentacje ustna w sekcji genetyki zwierzat na V Polskim Kongtresie
Genetyki, 2016). Kandydatka zdobyla takZze nagrode za najlepszy plakat podczas 66.
Zjazdu EAAP (Warszawa 2015).

Habilitantka wykazala si¢ takze dbaloscia o podnoszenie swoich zawodowych
kwalifikacji poprzez odbycie specjalistycznych szkolen 1 warsztatéw dotyczacych przede
wszystkim wykorzystania wysoko wydajnych metod analiz kwaséw nukleinowych oraz

metod obliczeniowych pozwalajacych na prowadzenie wielkoskalowych analiz
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statystycznych. Nie dbstrzeglem, aby Kandydatka odbyla jakikolwiek staz zagraniczny, co
z pewno$cia zmniejszylo mozliwosci rozwinigcia Jej umiejetnosci 1 potencjatu
intelektualnego. Odnotowac tutaj nalezy jednak Jej udzial w badaniach bedacych czescia
miedzynarodowej inicjatywy poszerzania wiedzy na temat funkcjonowania genomu i
rozszyfrowywania zwiazku genotyp-fenotyp (G2P) u zwierzat hodowlanych, w tym konia,
realizowanych w ramach konsorcjum Functional Annotation of Animal (Equine)
Genomes (FAANG). Godnym podkreslenia jest fakt, ze Kandydatka w ktétkim okresie
czasu byla wspétwykonawca trzech projektéw NCN (w tym jednego byla kierownikiem),
dwéch projektéw NCBIiR i jednego projektu miedzynarodowego. Swiadczy to o
umiejetnodci bardzo efektywnej pracy w zespble. Réwniez bardzo pozytywnie nalezy
oceni¢ fakt udostepnienia oryginalnych baz danych do miedzynarodowych repozytoriow
genetycznych takich jak dbSNP, GEO, EVA czy SRA. Za godne pochwaly nalezy uznad
podjecie si¢ przez dr Eweling Semik-Gurgul roli recenzentki artykuléw naukowych w
licznych i uznanych w skali miedzynarodowej czasopismach.

Dostrzegam pewien niedosyt w dziatalnosci populatyzatorskiej Habilitantki, ktéra
dla lepszego rozumienia i wlasciwego postrzegania epigenetyki bylaby batdzo wskazana,
szczegblnie w periodykach branzowych kierowanych do hodowcéw i lekarzy weterynarii,
dla ktérych w ich praktyce zawodowej, zmienno$¢ cech uzytkowych czy objawédw
klinicznych choréb, kojarzona jest mnajczesciej z wplywem $rodowiska, z mala
swiadomoscig tego, w jaki sposéb czynniki §rodowiska wplywaja na ekspresje gendw.
Mimo stosunkowo skromnych osiagnieé dydaktycznych czy populatyzatorskich uwazam,
ze Kandydatka, zwazywszy na krétki efektywny czas miedzy doktoratem, a chwila obecna,
jest osoba o duzym potencjale tozwojowym, majacym wszelkie ptedyspozycje, aby wniesé
nowy i cenny wklad w rozwéj genetyki i epigenetyki zwierzat w Polsce. Potwierdza to Jej
aktualna aktywno$¢ naukowa, miedzy innymi zamiar badania kolejnej grupy sekwencji

RINA (tzw. piRNA) w regulacji ekspresji genéw.

Whniosek koncowy

Przedstawiona do oceny dokumentacja w sposéb wyczetpujacy opisuje dorobek
naukowy dr Eweliny Semik-Gurgul. Jej dorobek naukowy stanowiacy tzw. osiagniecie
naukowe, jak réwniez wiele pozostalych prac badawczych, sa dowodem umiejetnego i

tworczego wkomponowania wlasnych zainteresowat w aktualny i bardzo nowoczesny
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nurt badan ujawniajacych ztozona molekularng architekture cech losciowych na poziomie
zmiennosci sekwencji nukleotydowej, ekspresji réznych typéw RNA oraz epigenetycznej
modyfikacji ekspresji genéw. Szczegélnie doceni¢ nalezy udzial Habilitantki w rozwoju
epigenetyki zwierzat — w moim przekonaniu jest jedna z zaledwie kilku oséb w Polsce,
ktore tak intensywnie rozwijaja ten nutt badawczy w odniesieniu do zwierzat
hodowlanych. Stwierdzam, ze przedstawiony do oceny dorobek naukowy Pani dr
Eweliny Semik-Gutgul istotnie powi¢ksza wiedz¢ z zakresu dyscypliny naukowej
zootechnika i rybactwo, a w szczegdlnosci genetyki i epigenetyki u koni.

W zwiazku z powyzszym stwierdzam z pelnym przekonaniem, ze osiagniecia naukowe dr
Eweliny Semik-Gurgul spetniaja wymagania okteslone w att. 219 ust. 1 pkt.2 ustawy z
dnia 20 lipca 2018 t. — Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2023 roku poz.
742) 1 stanowia podstawe do nadania stopnia naukowego doktora habilitowanego.
Dlatego popieram wniosek Pani doktor Eweliny Semik-Gurgul o nadanie Jej
stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk rolniczych w dyscyplinie

zootechnika i rybactwo.

Olsztyn, 8 stycznia 2024 r.
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