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Recenzja osiggnigcia naukowego w postepowaniu w sprawie nadania stopnia
naukowego doktora habilitowanego Panu doktorowi Marcinowi Gorniakowi
z Katedry Genetyki Ewolucyjnej 1 Biosystematyki Wydziatu Biologii
Uniwersytetu Gdanskiego.

Tytut osiagniecia: ,,Wykorzystanie niskokopijnych jadrowych markerow molekularnych w
analizach filogenetycznych na réznych poziomach taksonomicznych w rodzinie Orchidaceae”

1. Podstawa prawna wykonania recenzji
- Pismo Przewodniczacej Rady Dyscypliny Nauki biologiczne Uniwersytetu Gdanskiego
dr hab. Joanny N. lzdebskiej, prof. UG - z dnia 28 listopada 2023 r. o powotaniu
recenzentdw postepowania habilitacyjnego,
- Ustawa z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce.

Recenzja zostala wykonana na podstawie otrzymanej dokumentacji (w formie
elektronicznej), dotyczacej postepowania habilitacyjnego pana dr Marcina Goérniaka
z Uniwersytetu Gdanskiego, wszczetego dnia 28 wrzesnia 2023 roku, w dziedzinie nauk

$cistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki biologiczne.

2. Informacje o habilitancie

Dr Marcin Goérniak zatrudniony jest zatrudniony jako adiunkt w Katedrze Genetyki
Ewolucyjnej i Biosystematyki Wydzialu Biologii Uniwersytetu Gdanskiego. W dniu
28.wrzesnia 2023 roku ztozyt wniosek o przeprowadzenie postepowania w sprawie nadania
stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk Scistych 1 przyrodniczych w dyscyplinie
nauki biologiczne. Jako osiggnigcie naukowe, zgodnie z art. 219 ust. 1. pkt 2b ustawy z dnia
20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce, bedace podstawa ubiegania si¢ o
nadanie stopnia doktora habilitowanego — dr Marcin Gorniak wskazal cykl 5 powigzanych
tematycznie artykutow naukowych, zatytutowany ,,Wykorzystanie niskokopijnych jadrowych

markeréw molekularnych w analizach filogenetycznych na r6znych poziomach taksonomicznych
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w rodzinie Orchidaceae”. Habilitant przedstawit stosowng dokumentacje, odpowiednig do

oceny w postepowaniu o nadanie stopnia doktora habilitowanego.

3. Ocena osiagniecia habilitacyjnego

Pan dr Marcin Gorniak przedstawil osiggni¢cie naukowe w sprawie nadania stopnia
naukowego doktora habilitowanego jako cykl pigciu powigzanych tematycznie publikacji, ktore
zostaly przygotowane i opublikowane po uzyskaniu stopnia naukowego doktora.

W pracach tych przedstawiono zagadnienia rekonstrukcji filogenezy w rodzinie
Orchidaceae, z wykorzystaniem niskokopijnych markerow jadrowych. Metoda ta, przy
zastosowaniu wlasciwej analizy, uwzgledniajacej mozliwe drogi ewolucji, jest odpowiednia
do analizy zmiennosci na réoznych poziomach taksonomicznych (m.in. rodziny oraz rodzaju)
1 postuzyta rozwigzaniu istotnych probleméw taksonomicznych na kazdym z tych poziomow.
Habilitant wskazal na mozliwo§¢ wykorzystania badanych markeréw do detekcji zaré6wno
hybrydyzacji mlodych mieszancéw, jak 1 hybrydyzacji ancestralnej. Co istotne, Autor
wskazal takze kierunki analizy danych molekularnych, ktéore maja sprzeczne sygnaty
filogenetyczne. Wykazal, ze pomimo konfliktu topologii drzew filogenetycznych, przy
wsparciu istotnych cech morfologicznych oraz analizie matecznie przekazywanych markerow

mozna opisac histori¢ ewolucyjng badanych taksonow.

Ocena merytoryczna prac przedstawionych jako osiagniecie naukowe.

1 - Gérniak, M*., Paun, O., Chase, M.W. 2010. Phylogenetic relationships within Orchidaceae based
on a low-copy nuclear coding gene, Xdh: Congruence with organellar and nuclear ribosomal DNA

results. Mol. Phylogenet. Evol. 56, 784-795. https://doi.org/10.1016/j.ympev.2010.03.003
IF5010: 3.889; punktacja MNiSW: 32

W prezentowanej pracy wykorzystano fragment niskokopijnego genu Xdh do rozwigzania
problemow taksonomicznych na poziomie rodziny Orchidaceae. Ze wzgledu na ograniczenia
zwigzane z markerem nrlTS w badaniach zagadnien filogenezy na nizszych poziomach
taksonomicznych, autorzy podjeli si¢ sprawdzenia, czy niskokopijne markery jadrowe mozna
takze wykorzysta¢ do rozwigzania problemow taksonomicznych na poziomie rodzaju.
Autorzy, uzywajac metody parsymonii oraz analizy bayesowskiej, oszacowali relacje
filogenetyczne w obrgbie rodziny Orchidaceae, skupiajac si¢ na podrodzinach i1 plemionach.
Sekwencje DNA fragmentu genu Xdh uzyskano dla 154 taksonoéw, w tym 126 rodzajow
Orchidaceae oraz taksondéw z grupy zewngtrznej. Nowatorski wybor markera Xdh okazat sie

bardzo trafny. Poziom zmienno$ci omawianego markera przyczynil si¢ do okreslenia relacji


https://doi.org/10.1016/j.ympev.2010.03.003

filogenetycznych w obrebie rodziny Orchidaceae. Uzyskane wyniki wskazuja, ze stan
monandryczny wyewoluowat niezaleznie u przodka Vanilloideae i1 Epidendroideae
Orchidoideae. Wktad habilitanta w tworzenie publikacji obejmowat: opracowanie koncepcji
pracy, udzial w projektowaniu nowych starterow do amplifikacji genu Xdh dla przedstawicieli
rodziny Orchidaceae, izolacj¢, amplifikacj¢ i sekwencjonowanie DNA, zdeponowanie
sekwencji w bazie NCBI, przygotowanie matrycy do analizy, analiz¢ filogenetyczng, analize
literatury, napisanie manuskryptu, sporzadzenie rycin, wprowadzenie w tekScie zmian
zgodnych z sugestiami recenzentow i odpowiedzi na recenzje.— Habilitant wskazatl swoj

udzial w pracy na poziomie 80%.

2 - Szlachetko, D.L., Kolanowska, M., Muller, F., Vannini, J., Rojek, J., Gérniak, M*. 2017. First
Guatemalan record of natural hybridisation between Neotropical species of the Lady’s Slipper orchid
(Orchidaceae, Cypripedioideae). PeerJ 5, e4162. https://doi.org/10.7717/peerj.4162

IF,017: 2.118; punktacja MNiSW: 35

Z podrodziny Cypripedioideae, obejmujacej pig¢ rodzajow: Selenipedium RcCHB.T.,
Cypripedium L., Phragmipedium RoLFE, Mexipedium V.A.ALBERT & M.W.CHASE
I Paphiopedilum PFITZER., do prezentowanej pracy autorzy wybrali jeden z najliczniejszych
w gatunki rodzaj — Cypripedium. W pracy wykorzystano informacje pochodzace zar6wno
z badan molekularnych, cytologii i morfologii (cechy makromorfologiczne i mikro-
morfologiczne). Aby dokonaé¢ prawidlowej detekcji hybrydyzacji wykorzystano fragment
nriTS, niskokopijny marker Xdh i fragment plastydowego genu matK. Oszacowano
zmienno$¢ tych markerow dla osobnikdw z sympatrycznej populacji oraz dodatkowo
zmiennos¢ Cypripedium molle, blisko spokrewniony z C. irapeanum. W pracy opisano nowy
takson: Cypripedium x fred-mulleri SzLACH., KOLAN. & GORNIAK, hybr. nova.
Przedstawiono tu relacje filogenetyczne uzyskane na podstawie analiz sekwencji DNA oraz
wykorzystano zegar molekularny do okreslenia wieku rozejscia si¢ poszczegdlnych linii
filogenetycznych analizowanych gatunkow w kontek$cie zmian geologicznych, ktdre miaty
miejsce w eocenie i miocenie. Wktad autorski habilitanta w tworzenie publikacji obejmowat:
opracowanie koncepcji pracy, izolacje, amplifikacje¢ 1 sekwencjonowanie DNA,
przygotowanie matrycy do analizy, analiz¢ filogenetyczng, analizg literatury, przedstawienie
dyskusji do manuskryptu, sporzadzenie czgéci rycin oraz wprowadzenie w tekscie zmian
zgodnych z sugestiami recenzentow, a takze odpowiedzi na recenzje. — Habilitant okreslit

swoj udziat w pracy na poziomie 50%.
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3 - Szlachetko, D. L., Goérniak, M*., Kowalkowska, A. K., Kolanowska, M., Jurczak-Kurek, A.,

and Morales, F. A. 2020. The natural history of the genus Cypripedium (Orchidaceae). Plant Biosyst.
Int. J. Deal. Aspects Plant Biol. 155, 772-796. 1Fx,: 1,781; punktacja MEIN: 40

W pracy przedstawiono relacje filogenetyczne, jednego z najliczniejszych w gatunki rodzajow
— obuwik Cypripedium L., opisane na podstawie analiz sekwencji DNA (nrITS) stosujac
dodatkowo fragment niskokopijnego genu Aco z genomu jadrowego. Uzyskane wyniki
z matrycy nriTS/Aco (wsparty testem bootstrap) wskazaly na polifiletyczny charakter
podsekcji  Cypripedium. Wykazano prawdopodobny konflikt pomigdzy regionami
chloroplastowymi a jadrowymi, wskazujac na mozliwy proces hybrydyzacji w tej grupie.
Wykorzystano takze zegar molekularny do okreslenia wieku rozejscia si¢ poszczegdlnych
linii filogenetycznych analizowanych gatunkow. Wkiad autorski habilitanta w tworzenie
publikacji  obejmowal:  opracowanie  koncepcji  pracy, izolacje, amplifikacje
I sekwencjonowanie DNA, zdeponowanie sekwencji w bazie NCBI, przygotowanie matryc
do analizy, analizy filogenetyczne, wykonanie zdje¢ mikromorfologicznych oraz
w skaningowym mikroskopie elektronowym (SEM), analiz¢ literatury, napisanie
manuskryptu, sporzadzenie rycin, wprowadzenie w tekScie zmian zgodnych z sugestiami
recenzentéw, odpowiedzi na recenzje. — Habilitant okreslit swdj udzial w pracy na poziomie

60%.

4 - Gérniak, M*., Szlachetko, D.L., Kowalkowska, A.K., Bohdanowicz, J., Canh, C.X. 2014.
Taxonomic placement of Paphiopedilum canhii (Cypripedioideae; Orchidaceae) based on cytological,

molecular and micromorphological evidence. Mol. Phylogenet. Evol. 70, 429-441.
https://doi.org/10.1016/j.ympev.2013.08.016; 1Fz14: 3,916; punktacja MNiSW: 30

W zaprezentowanej pracy przedstawiono relacje filogenetyczne w obrgbie rodzaju
Paphiopedilum, z wykorzystaniem danych cytologicznych, analiz filogenetycznych opartych
na genach plastydowych i jadrowych (analiza niskokopijnych markeréw jadrowych) oraz
badania nadosiowego naskérka lisci 1 struktury gynostemium uzyskane za pomoca
mikroskopii skaningowej (SEM) i mikroskopii $§wietlnej (LM). Badania molekularne oparte
wylacznie o jadrowa sekwencje nrITS w wielu przypadkach nie potwierdzaja klasyfikacji
opierajacej si¢ o cechy morfologiczne. Prezentowane wyniki ukazaty nierozwigzane topologie
lub topologie bedace ze sobg w konflikcie. W pracy wykorzystano zegar molekularny
do okreslenia wieku rozejScia si¢ poszczegdlnych linii filogenetycznych analizowanych
gatunkow. Wyniki oparte zarowno o cechy molekularne, jak i morfologiczne sugeruja,
ze Paphiopedilium canhii tworzy niezalezng lini¢ filogenetyczng w obrebie rodzaju
Paphiopedilum, zaslugujaca na status podrodzajowy. lzolowana pozycja P. canhii

na jadrowych drzewach filogenetycznych przedstawionych w tym artykule w potaczeniu
4
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z unikalnym zestawem cech morfologicznych, potwierdzaja status odrgbnego podrodzaju -
Megastaminodium w obrebie rodzaju Paphiopedilum. Wktad autorski habilitanta w tworzenie
publikacji obejmowal: opracowanie koncepcji pracy, zaprojektowanie nowych starterow
do amplifikacji genu Xdh dla przedstawicieli podrodziny Cypripedioideae, izolacje,
amplifikacje 1 sekwencjonowanie DNA, zdeponowanie sekwencji w bazie NCBI,
przygotowanie matryc do analizy, analizy filogenetyczne, wykonanie zdjec
mikromorfologicznych oraz w skaningowym mikroskopie elektronowym (SEM), analize
literatury, napisanie manuskryptu, sporzadzenie cz¢sci rycin, wprowadzenie w teks$cie zmian
zgodnych z sugestiami recenzentow, odpowiedzi na recenzje. — Habilitant okreslit swoj udziat
w pracy na poziomie 80%.

5 - Gérniak, M*., Szlachetko, D.L., Oledrzynska, N., Naczk, A.M., Mieszkowska, A., Boss, L.,

Zietara, M.S. Species phylogeny versus gene trees: A case study of an incongruent data matrix based
on Paphiopedilum PFITz. (Orchidaceae). Int. J. Mol. Sci. 2021, 22, 11393.
https://doi.org/10.3390/ijms222111393; IF,0;: 6,208; punktacja MEIN: 140

Autorzy przedstawili w pracy model wnioskowania o filogenezie gatunku pomimo
niespdjnosci réoznych topologii drzew. Rekonstrukcja filogenezy rodzaju Paphiopedilum
oparta na badaniach plastomu jest zgodna z analizg morfologiczng, cho¢ nie potwierdzona
przez analiz¢ markeréw jadrowych. Stwierdzono niezgodno$¢ topologii drzew rdéznych
markerow jadrowych w podrodzaju Paphiopedilum. Analiza, oparta na szeSciu genach
jadrowych o matej liczbie kopii, okazata si¢ zgodna z filogeneza plastomu 1 zostata
potwierdzona przez analiz¢ sieci filogenetycznej. W pracy zaprojektowano nowe startery
do fragmentu niskokopijnego genu PhyC, ktorego analiza filogenetyczna potwierdzita podziat
podrodzaju Paphiopedilum na dwie linie ewolucyjne. Pomimo uzyskania zgodnos$ci topologii
drzewa genu PhyC do drzewa plastydowego zastanawiajace byty przyczyny niezgodnosci
topologii drzew pozostatych markerow jadrowych. W niniejszej pracy dokonano ponownej
analizy badanych wcze$niej markerow, potwierdzajac konflikty topologii. Wykonano analizy
filogenetyczne dla wszystkich markerow z uzyciem metody bayesowskiej, w oparciu o teori¢
zegara molekularnego, stosujac wtorne punkty kalibracyjne. Czas dywergencji podrodzaju
Paphiopedilum okazat si¢ zgodny z analizg drzewa plastydowego. Wktad autorski habilitanta
w tworzenie publikacji obejmowat: opracowanie koncepcji pracy, zaprojektowanie nowych
starterow do amplifikacji genu PhyC dla przedstawicieli podrodziny Cypripedioideae,
izolacje, amplifikacje 1 sekwencjonowanie DNA, zdeponowanie sekwencji w bazie NCBI,
przygotowanie matryc do analizy, analizy filogenetyczne, analiz¢ literatury, napisanie

manuskryptu, sporzadzenie rycin, wprowadzenie w tek$cie zmian zgodnych z sugestiami



recenzentow, odpowiedzi na recenzje.— Habilitant okreslit swoj udziat w pracy na poziomie

85%.

Przedstawione do oceny osiggnigciec naukowe pana Marcina Goérniaka prezentuje

znaczace wyniki badan, ktore dotycza krytycznej analizy badan filogenetycznych, uzyskanych
w oparciu o cechy molekularne, w konfrontacji z koncepcja morfologiczng. Autor wskazuje
na prawdopodobne przyczyny istniejagcych niezgodnosci. Badania te wpisujg si¢ w jeden z
glownych nurtow badawczych wspotczesnej biologii | systematyki molekularnej.
Publikacje, ktore wchodza w sklad osiagnigcia habilitacyjnego opisuja badania
wykorzystujace techniki NGS (next-generation sequencing). Umozliwito to poznanie
znacznej czesci materiatu genetycznego poprzez zastosowanie techniki RADseq (restriction
site-associated DNA sequencing) i co interesujace - W wielu przypadkach przywrocito
zasadno$¢ koncepcji morfologicznych taksonow, ktore wczesniej zostaly wyparte przez
badania filogenetyczne (np. z wykorzystaniem nriTS). Autor zaznacza, ze pomimo wielu zalet
technik NGS, wykorzystanie kilku markerow jadrowych wraz z analizg cech morfologicznych
pozwala na wtasciwe odtworzenie historii ewolucyjnej badanych taksonow bez konieczno$ci
wysokobudzetowych badan.

Badania taksonomiczne w rodzinie Orchidaceae z uzyciem markeréw molekularnych
prowadzone byly zarowno na poziomie nizszych jednostek taksonomicznych (rodzaje,
plemiona) jak i na poziomie rodziny. Ze wzglgdu na poziom zmiennosci markerow
molekularnych, zastosowanych do rodzajow i plemion, wykorzystywano niekodujgce
markery chloroplastowe oraz fragment ITS1-5, 8S rDNA-ITS2, z genomu jadrowego (nriTS),
bedacy czescia powtarzalnej jednostki transkrypcyjnej rDNA.

Na poziomie rodziny skupiono si¢ na genach kodujacych bialka z genomu plastydowego
takich jak rbcL, matK, psaB oraz ycfl. Dodatkowo wykorzystano badania z udzialem
jadrowej sekwencji kodujacej fragment 185 rDNA i1 mitochondrialny intron nadl b-c. Ze
wzgledu na niewielkg zmienno$¢ obu wspomnianych markerow, analizy filogenetyczne z ich
udziatem nie rozwigzaly relacji filogenetycznych wewnatrz poszczeg6lnych podrodzin.

Dodatkowym problemem w okresleniu pokrewienstwa w rodzinie Orchidaceae jest
powszechna hybrydyzacja migdzygatunkowa i mie¢dzyrodzajowa. Ze wzgledu na mateczny
typ dziedziczenia markeréw chloroplastowych, ktére standardowo stosowane s3 w
systematyce molekularnej, ukazuja one filogeneze tylko jednego z rodzicielskich gatunkéw
(chloroplast capture), utrudniajagc w ten sposodb poznanie historii ewolucyjnej badanej grupy.

Podobny problem dotyczy stosowania powtarzalnych jednostek transkrypcyjnych rDNA

6



(wlaczajac w to nrITS), gdyz podlegaja one procesom ewolucyjnym, ktore powoduja
homogenizacje¢ jednostek rDNA (concerted evolution).

Autor, za pomocg niskokopijnych markerow jadrowych kodujacych biatka, dokonat
weryfikacji wynikow otrzymanych na podstawie analizy sekwencji pochodzacych z genomow
przekazywanych jednorodzicielsko lub rDNA. Rekonstrukcja filogenezy Orchidaceae w
oparciu o niskokopijne markery jadrowe rozwigzata wiele problemow taksonomicznych na
kazdym z badanych poziomow. Habilitant wykazatl, ze zmienno$¢ badanych markeréw - przy
zastosowaniu wlasciwej analizy uwzgledniajgcej mozliwe drogi ewolucji - jest odpowiednia
do analiz zar6wno na poziomie rodziny jak i rodzaju. Wskaza¢ nalezy na mozliwos¢
wykorzystania tych markerow do detekcji zard6wno hybrydyzacji mtodych mieszancéw, jak i
hybrydyzacji ancestralnej.

Co wazne, habilitant wskazat na mozliwos¢ analizy danych molekularnych, ktore maja
sprzeczne sygnaty filogenetyczne, gdzie pomimo konfliktu topologii drzew filogenetycznych,
przy wsparciu cech morfologicznych oraz analizie matecznie przekazywanych markerow,
mozna wyjasni¢ histori¢ ewolucyjng problematycznych do wyrdznienia taksonow.

Zaprezentowany przez habilitanta cykl prac jest jednorodnym tematycznie zestawem
publikacji, gdzie habilitant jest autorem korespondujagcym we wszystkich pracach, w trzech z
nich jest autorem pierwszym. Osiggniecie to oceniam bardzo wysoko pod wzgledem
zawartoSci merytorycznej i wagi uzyskanych wynikow. Wszystkie artykuty opublikowano
w czasopismach z listy JCR (kwartyl Q1-Q3). Sumaryczny Impact Factor publikacji
tworzacych osiggni¢cie z roku opublikowania wynosi 17,912 (21,619 IF 5-letni). Ogdlna
liczba ich cytowan: 245 (Web of Science - 233 bez autocytowan), 274 (Scopus, 266 bez
autocytowan). Warto$¢ bibliometryczna publikacji sktadajacych si¢ na osiagniecie wynosi 97
punktéw wg wykazu z 25.01.2017 r. i 180 punktéw wg wykazu z 21.12.2021 r. (lacznie
277 punktéw). Wszystkie 5 publikacji ma wysoka jako$¢ naukowg i jest dostepne
spolecznosci naukowej, a sam habilitant jest uznanym specjalista z zakresu taksonomii

molekularnej storczykowatych.

Osiagniecie naukowe dr Marcina Gorniaka stanowi zatem istotny wklad w rozwaj
dyscypliny nauki biologiczne w rozumieniu Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o
szkolnictwie wyZzszym i nauce. Moim zdaniem wigc osiagniecie naukowe
dr Marcina Gorskiego stanowi podstawe do nadania stopnia doktora habilitowanego nauk

$cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.



4. Ocena pozostalego dorobku naukowego
Opis dzialalnosci naukowej

Pan Marcin Gorniak ukonczyl Wydziat Biologii, Geografii i Oceanologii
Uniwersytetu Gdanskiego w 2001 r. wykonujac pracg¢ magisterska w miedzykatedralnym
zespole molekularno-taksonomicznym Katedry Taksonomii Ro$lin i Ochrony Przyrody
i Katedry Biologii Molekularnej, pod kierunkiem prof. dr. hab. Grzegorza Wegrzyna,
zatytulowang ,,Konstrukcja molekularnego klucza do identyfikacji gatunkoéw z rodzajow
Cetraria AcH., Platismatia W. CuLB. & C. CULB. i Tuckermannopsis GYEL.”.

W trakcie studiow doktoranckich habilitant wdrazat techniki molekularne w badaniach
taksonomicznych, opiekujac si¢ pod wzgledem tresci ,,molekularnych” magistrantami
1 doktorantami Katedry Taksonomii Ros$lin 1 Ochrony Przyrody, Wydziatu Biologii UG, gdzie
powierzono mu zadanie stworzenia Laboratorium Taksonomii Molekularnej. Wprowadzano
tam techniki biologii molekularnej wykorzystywane w pracach taksonomicznych.

Prac¢ doktorska wykonat w 2007 r. pod kierunkiem prof. dr hab. Dariusza L. Szlachetko,
w Srodowiskowym Studium Doktoranckim Uniwersytetu Gdanskiego. Tytut rozprawy
doktorskiej, to ,,Klasyfikacja rzgdu Orchidales w $wietle analiz wybranych fragmentow
DNA”. W latach 2005 — 2013 pan Marcin Goérniak pracowal w Katedrze Taksonomii Roslin
i Ochrony Przyrody, Wydziatu Biologii UG. Od 2013 zostat zatrudniony jako adiunkt
w Katedrze Ewolucji Molekularnej (obecnie Katedra Genetyki Ewolucyjnej i Biosystematyki)
Wydziatu Biologii UG.

W trakcie dziatalnosci naukowej habilitant odbyt istotne staze naukowe. Poczatkowo
w Katedrze Systematyki Roslin i Geografii Uniwersytetu Warszawskiego (poznanie procedur
uzyskania sekwencji 1TS1-5.8S-1TS2 rDNA metodg Sangera). Nast¢pnie staz w University of
Copenhagen (Dania) w ramach europejskiego programu stypendialnego” Improving Human
Potential” (techniki molekularne i analiza danych sekwencyjnych oraz wykorzystanie
sekwencji plastydowych w systematyce roslin). W latach 2005-2006 odbyl trzy staze
naukowe w Laboratorium Jodrella w Kew Gardens w Londynie, w ramach europejskiego
programu BioMoBiIl (techniki izolacji DNA i dlugoterminowe przechowywanie materiatu do
celow badawczych - tzw. Bank DNA, techniki klonowania DNA i zapoznanie si¢ z etapami
pracy po uzyskaniu danych sekwencyjnych — tworzenie kontigow sekwencji, szeregowanie
DNA, okreslenie modeli ewolucji DNA oraz metody konstrukcji drzew filogenetycznych).
Nastepnie w ramach programu Synthesys (grant nr GB-TAF-4470) odbyt kolejny staz w
Laboratorium Jodrella w Londynie (filogeneza rodziny Orchidaceae w oparciu o sekwencje

jadrowe i niskokopijny gen Xdh).



Odbyt takze naukowe kursy w Polsce, jak: — Kurs ,,Zastosowanie genetyki
molekularnej w badaniach filogenetycznych i ekologicznych”, Muzeum i Instytut Zoologii
PAN, Warszawa (2008); — Kurs w ramach XX Summer School ,,Advances in Molecular
Biology” Instytut Genetyki Cztowieka PAN, Poznan (2008); — Kurs ,,Sekwencjonowanie
i analiza metylacji DNA”, Muzeum i Instytut Zoologii PAN, Warszawa (2008); — Kurs
»Analiza filogenetyczna”, Polskie Towarzystwo Genetyczne, Gdansk (2010); — Kurs w
ramach 8th Poznan Summer School of Bioinformatics, Adam Mickiewicz University, Poznan,
Poland (2010); — Kurs “Analizy molekularne DNA”, Uniwersytet Kazimierza Wielkiego,
Instytut Biologii Eksperymentalnej, Katedra Genetyki, Bydgoszcz (2010); — Szkolenie
»Zastosowanie metod biologii molekularnej w kryminalistyce, analizie pokrewienstwa
i badaniach genealogicznych” Centrum Edukacji Bio-Medycznej, Centrum Badan DNA,
Poznan (2012); — Kurs ,,Real-Time PCR. Analiza ekspresji genow” SGGW, Katedra Genetyki
i Ogoblnej Hodowli Zwierzat, organizator ABO (2012); — Kurs w ramach 11-th Poznan
Summer School of Bioinformatics “Modern approaches to RNA analyses”, Adam Mickiewicz
University, Poznan, Poland (2015).

W 2011 roku dr Gorniak w ramach wlasnego projektu badawczego MNiSW
zorganizowal ekspedycj¢ naukowa do Wietnamu (poszukiwanie rzadkich/nowych gatunkow z
rodzaju Paphiopedilum). Od roku 2022 habilitant pracuje w Pracownia Ewolucji
Molekularnej i Bioinformatyki w Katedrze Genetyki Ewolucyjnej i Biosystematyki Wydziatu
Biologii UG. W efekcie odbytych stazy naukowych i prowadzonych badan habilitant
opanowal warsztat taksonoma molekularnego.

Istotny jest wktad habilitanta w badania systematyki rodziny Orchidaceae oraz identyfikacjg
molekularng roslin storczykowatych (uzyskanie danych sekwencyjnych i ich analiza w ujeciu
filogenetycznym), co znalazto odzwierciedlenie w 10 artykutach naukowych oraz w dwaéch
monografiach, gdzie habilitant jest wspotautorem. Wazne jest tez wspotautorstwo monografii
taksonomicznej, dotyczacej storczykow afrykanskich ,,Orchidaceae of West-Central Africa”
(Szlachetko i in. 2010). Ponadto habilitant jest wspotautorem opisanych szesSciu nowych dla
nauki rodzajow storczykow: Ceratopetalorchis SzLACH., GORNIAK & TUKALLO, (2003);
Andinorchis SzLACH., MYTNIK & GORNIAK, (2006); Brassiopsis SZLACH. & GORNIAK, (2006);
Christensonella SZLACH., MYTNIK, GORNIAK & SMISZEK, (2006); Irenea SZLACH., MYTNIK,
GORNIAK & Romowicz, (2006), Siederella SzLACH., MYTNIK, GORNIAK & Romowicz,

(2006), ktore tacznie obejmuja ponad 60 nowych kombinacji gatunkow.



Waznym etapem w pracy naukowej dr Gorniaka bylo stworzenie zespolu taksonomiczno-
molekularnego do realizacji projektu zwigzanego z identyfikacja molekularng roslin
(Barcoding DNA), gdzie rolg habilitanta oprocz nadzoru nad projektem bylo uzyskanie
fragmentow genu rbcL i matK dla oznaczonych okazéw i zdeponowanie ich w bazie
BARCODE OF LIFE DATA SYSTEM (Bold Systems v4) w celu identyfikacji tych
gatunkow przez innych uzytkownikoéw. W bazie zdeponowano tacznie 462 sekwencje. Poza
bazg BOLD, w ramach naukowe] dzialalno$ci podczas realizacji réznych projektow,
habilitant zdeponowat (jest autorem / wspétautorem) ponad 1200 rekordéw sekwencji
przedstawicieli rodziny Orchidaceae. Rekordy te znajduja si¢ w bazie NCBI.

Pan dr Gorniak jest beneficjentem licznych projektéow (grantéw) krajowych
i zagranicznych. Jeszcze przed uzyskaniem stopnia doktora byt kierownikiem (3) lub
wykonawcg (1) trzech grantow krajowych i jednego zagranicznego. Po uzyskaniu stopnia
doktora habilitant byt beneficjentem 5 projektow (w tym jednego zagranicznego, W 4

habilitant byt kierownikiem projektu).

Dane naukometryczne

Poza wskazanym wczesniej osiggnieciem habilitacyjnym (rozdz.3), Pan dr Marcin
Gorniak opublikowal dotychczas 30 artykutow w czasopismach naukowych oraz 2 rozdzialy
w monografiach naukowych. Habilitant jest takze autorem (wspotautorem) 3 monografii
naukowych. Sumaryczny IF Impact Factor powyzszych publikacji wynosi 82,80 (wg Bazy
Wiedzy Uniwersytetu Gdanskiego - 2023), a liczba cytowan publikacji wnioskodawcy
wedug Scopus — 274 (266 bez autocytowan), wedlug Web of Science — 245 (233 bez
autocytowan). Wyliczony Indeks H wg. roznych baz wynosi — 9 (Scopus) lub — 8 (WoS).
Sumaryczna liczba punktéw za publikacje wg punktacji MEIN jest wysoka i wynosi 1648
(wg Bazy Wiedzy Uniwersytetu Gdanskiego). Aktywno$¢ naukowa habilitanta mozna uznac
za bardzo wysoka i w pelni odpowiadajaca wymaganiom okreslonym w art. 219 ust. 1 pkt
2 Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce, dla osoby

ubiegajacej si¢ o stopien doktora habilitowanego

5. Ocena dzialalnosci dydaktycznej, popularyzatorskiej i organizacyjnej
Zajecia dydaktyczne dr Marcin Gorniak realizowat od poczatku podjecia pracy na

etacie adiunkta prowadzac m.in. ¢wiczenia, wyktady, pracownie, seminaria w ramach kilku

roéznych kierunkow studiow I i Il stopnia na Wydziale Biologii UG (kierunki: Biologia,

Biologia medyczna, Genetyka i biologia eksperymentalna) oraz na innych wydziatach —
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Wydziale Matematyki 1 Fizyki i Wydziale Prawa i Administracji. W ramach zajeé
dydaktycznych habilitant opracowywat autorskiec programy do ¢wiczen (,Wstep do
bioinformatyki” i ,,Drzewa Zycia”) oraz materialy do zaje¢ online i instrukcje do ¢wiczen.
Waznym elementem Kariery dydaktycznej habilitanta jest udziat w ksztatceniu kadry, ktory
habilitant realizuje poprzez opick¢ nad pracami dyplomowymi, oraz pelnienie funkcji
promotora pomocniczego.

Opieka naukowa nad studentami obejmuje promotorstwo 11 prac licencjackich w latach
2015-2020 oraz promotorstwo 14 prac magisterskich w latach 2009-2022, na réznych
kierunkach studiow (m.in. Biologia, Biologia medyczna, Bioinformatyka) na Wydziale
Biologii Uniwersytetu Gdanskiego.

Interesujace sg tez zajecia (wyktady i laboratoria) prowadzone na kierunku Kryminologia
Wydziatu Prawa i Administracji (m.in. Badania Sladow przestgpstw metodami biologicznymi)
oraz Zagadnienia taksonomii i filogenetyki molekularnej dla kierunku Bioinformatyka na
Wydziale Matematyki i Fizyki UG.

W ramach dzialalnos$ci popularyzujacej nauke habilitant brat udziat w realizacji programow
popularyzatorskich i edukacyjnych realizowanych na Wydziale Biologii UG. M.in. w ramach
dziatan promujacych wiedze biologiczna, jak: ,,Zapro$§ naukowca do szkoly” czy ,,Poznaj
prace Biologa” zrealizowat autorskie warsztaty pt.: ,,0d liscia do drzewa filogenetycznego”.
W ramach prezentacji tematyki badan prowadzonych w Katedrze Taksonomii Roslin
i Ochrony Przyrody i w Katedrze Ewolucji Molekularnej habilitant przygotowywat
1 prowadzit spotkania z mtodzieza 1 dorostymi w trakcie ,,Baltyckiego Festiwalu Nauki”

(3 edycje), ,,Nocy Biologdéw” oraz ,,Dni otwartych” na Wydziale Biologii UG.

Dzialalno$¢ organizacyjna habilitanta zwigzana jest z Wydzialem Biologii UG, gdzie
pracowat jako wspotorganizator Battyckiego Festiwalu Nauki oraz Letniej Szkotly
Taksonomii. Wazng inicjatywa dr Gorniaka i jego 0sobistym sukcesem organizacyjnym byto
przygotowanie i wspottworzenie Laboratorium Taksonomii Molekularnej w Katedrze
Taksonomii Roslin 1 Ochrony Przyrody WB-UG.

Habilitant jest obecnie reprezentantem grupy adiunktéw w pracach organizujacych
dziatalno$¢ Wydzialu Biologii jako cztonek Rady Wydziatu Biologii (od 2021). Istotnym
momentem w jego pracy organizacyjnej jest dzialalno$¢ na rzecz organizacji dydaktyki na
Wydziale Biologii UG, gdzie jest cztonkiem Rady kierunku ,,Biologia medyczna” (od roku
2016 do dzi$), wiceprzewodniczacym Rady kierunku ,,Genetyka i biologia eksperymentalna”
(od 2023).
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6. Konkluzja koncowa

W podsumowaniu oceny osiaggni¢cia habilitacyjnego oraz pozostatego dorobku
naukowego pana dr Marcina Goérniaka stwierdzam, ze osiagniecie habilitacyjne i dorobek
naukowy habilitanta stanowig znaczacy wklad rozwdéj dyscypliny nauki biologiczne
i spelniaja w pelni warunki okreslone w art. 219 ust. 1 pkt 2 z dnia 20 lipca 2018 r.
Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce. Na tej podstawie wnioskuje
0 dopuszczenie pana dr Marcina Gorniaka do dalszych etapéw postepowania
habilitacyjnego, w celu wuzyskania stopnia doktora habilitowanego nauk $cistych

i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.

(T

Prof. dr hab. Adam Rostanski
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