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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr Sebastiana Dorawy zatytulowanej
,,Charakterystyka molekularna polimerazy DNA faga Tt72 bakterii Thermus thermophilus
MAT72”

Recenzowana rozprawa doktorska mgr Sebastiana Dorawy zostala wykonana w Katedrze
Mikrobiologii Wydziatu Biologii Uniwersytetu Gdanskiego, pod kierunkiem prof. dr hab. Tadeusza
Kaczorowskiego.

Nadrzednym celem pracy bylo zbadanie wiasciwosci polimerazy DNA faga Tt72 bakterii
Thermus thermophilus MAT72 i ustalenie jej przynaleznosci do odpowiedniej rodziny polimeraz
DNA. Ponadto celem dodatkowym byla analiza poréwnawcza cech przedmiotowego enzymu z
zardbwno komercyjnie dostepnymi polimerazami DNA, jak 1 dotad niescharakteryzowanymi
polimerazami DNA typu A z bakteriofagbw 7. thermophilus, ktérych pierwszorzgdowa struktura
wykazuje wysoki poziom podobienstwa. Nie mam watpliwosci, ze zakres tematyczny niniejsze]
pracy i jej cele s3 wazne i warto§ciowe.

Intensywny rozwoj biotechnologii, w tym metod opartych na amplifikacji kwasow
nukleinowych, sktania naukowcéw do poszukiwania nowych badz ulepszonych polimeraz DNA,
ktore mogg by¢ zastosowane w roznych technikach molekularnych, w tym migdzy innymi
tancuchowej reakcji polimerazy, sekwencjonowaniu, klonowaniu molekularnym, znakowaniu DNA

czy mutagenezie. Reakcje zwigzane z powielaniem materialu genetycznego stanowig podstawe
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diagnostyki molekularnej zar6wno choréb genetycznych, jak i zakaznych, czego mozna bylo w
szczegOlny sposob doéwiadczy¢ w czasie pandemii koronawirusa. Ponadto sg one tez powszechnie
wykorzystywane w badaniach sadowych, weterynarii oraz przemysle spozywczym. Pomimo
znaczacej liczby dostepnych polimeraz DNA, wcigz istnieje zapotrzebowanie na nowe enzymy o
unikalnych cechach, pozwalajace na dalszy szybki rozw6j diagnostyki molekulamej. Ze wzgledu na
powyzsze, zainteresowanie zaréwno naukowcow, jak i przemyshu biotechnologicznego jest ogromne,
a ilo$¢ doniesien naukowych i patentoéw juz dawno przekroczyta warto$¢ 50 000. Tematyka badawcza
niniejszej dysertacji wpisuje sie¢ w trendy wspdtczesnych badan, a jej owoce mogg stanowi¢ cenny
wktad w rozw6j nauki.

Rozprawa doktorska mgr Sebastiana Dorawy, napisana w jezyku polskim, obejmuje 149 stron
maszynopisu, podzielonych na 7 ponumerowanych rozdziatow, wéréd ktorych znajduja si¢ elementy
typowe dla tego typu utworéw m.in.: streszczenie w jezyku polskim i angielskim (2 strony), wstep
(23 strony), cel pracy (1 strona), opis zastosowanych w pracy metod badawczych (30 stron), wyniki
badan wiasnych (53 stron), dyskusje (13 stron). Ponadto praca zawiera wykaz stosowanych skrotow
(2 strony) oraz bibliografie zawierajaca az 222 pozycje literaturowe. W tym miejscu warto nadmienic,
ze cennym elementem sktadowym pracy byltby spis rycin i tabel, a zwlaszcza zwigzle podsumowanie.
W przypadku wstepu teoretycznego warto byloby wzbogaci¢ go o bardziej szczegdtowy opis dot.
budowy znanych bakteriofagowych polimeraz DNA, przy czym zaznaczy¢ trzeba, ze tym
polimerazom po$wiecono niespetna pot strony tekstu, co biorac pod uwage tematyke pracy stanowi
do$¢ skromng ilo§¢ materiatu. Ponadto we wstgpie teoretycznym wspomniano niewiele nt.
wilasciwosci bakteriofagowych polimeraz DNA, co jest zdumiewajace, bowiem w czeSci
eksperymentalnej pracy doktorant po§wigca najwigcej miejsca. Na uznanie za$ zastuguje fakt dosé
szczegblowego opisania zastosowania polimeraz DNA pochodzacych z bakteriofagow T4, T7 czy
phi29. Tekst rozprawy doktorskiej zostal napisany zrozumiatym i poprawnym jezykiem, jednakze
nie jest on wolny od bledow, szczegodty znajdujg sie w dalszej czgsci recenzji.

Prace eksperymentalne zostaly podzielone na az siedemna$cie powigzanych ze sobg
tematycznie czeéci, co pozwolito na uzyskanie do§¢ jednoznacznych, a zarazem cennych wynikow.

Wszystkie do$wiadczenia zostaty zaplanowane w przemyslany i staranny sposéb, a kolejne etapy
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badan stanowig logiczng konsekwencje uzyskanych wcze$niej wynikow. Doboér zaréwno metod
nadprodukcji, trojstopniowego oczyszczania 1 wieloaspektowej charakterystyki molekularne;
rekombinowanej polimerazy DNA faga Tt72, dokonano w adekwatny do zrealizowania zatozonych
celéw sposob, zresztg podobnie jak i pozostatych rekombinowanych biatek otrzymanych w niniejszej
rozprawie doktorskiej. W poczgtkowej fazie prac badawczych przeprowadzono analize in silico
genomu bakteriofaga vB_Tt72, co pozwolito na identyfikacj¢ sekwencji genu pold, kodujgcego
polimeraze DNA, bedaca gtéwnym obiektem badan. Przeprowadzono tez analiz¢ porownawcza
sekwencji aminokwasowych kilku polimeraz DNA, dzigki czemu mozna bylo wstgpnie
zakwalifikowaé przedmiotowy enzym do rodziny A polimeraz DNA, co w kolejnych etapach prac
zostalo ostatecznie potwierdzone. Nastepnie okre§lono aktywnos$¢ biologiczna polimerazy DNA Tt72
w komérkach E. coli za pomoca testu komplementacji. W kolejnych etapach pracy przeprowadzono
klonowanie genu pold do wektora ekspresyjnego i na bazie otrzymanego konstruktu dokonano
wydajnej nadprodukcji polimerazy DNA Tt72 w systemie ekspresyjnym E. coli. Enzym oczyszczono
do homogennoéci wykorzystujac w tym celu denaturacj¢ bialek gospodarza 1 dwa etapy
chromatograficzne, ktére sa najcze$ciej stosowane w otrzymywaniu tego typu bialek. Tak
przygotowany preparat biatkowy poddano szerokiemu spektrum badan z wykorzystaniem
nowoczesnego i niejednokrotnie unikalnego instrumentarium. Dzigki wykorzystaniu sgczenia
molekularnego okre$lono zarazem masg czasteczkowa, jak tez dowiedziono monomeryczno$¢ biatka,
potwierdzajac to dodatkowo niezalezng metods ultrawirowania analitycznego. W dalszej mierze
dobrano odpowiednie warunki amplifikacji DNA dla przedmiotowego enzymu, wyznaczajac m.in.
optymalng temperature, pH i sklad buforu reakcyjnego. Przeprowadzono rowniez eksperymenty
pozwalajace na okre§lenie stabilno$ci termicznej polimerazy DNA Tt72 z wykorzystaniem dwoéch
niezaleznych metod, tzn. rdznicowej kalorymetrii skaningowej i nanoréznicowej fluorymetrii
skaningowej, uzyskujac zbiezne rezultaty, ktére zostaly dodatkowo uzupelione o pomiary
dichroizmu kotowego w celu zbadania stopnia uporzadkowania struktury drugorzedowej w
zmiennych warunkach temperaturowych. W ten sposéb uzyskano kompletne wyniki analizy
zwigzanej z okre§leniem termostabilnosci biatka, ktéra okazata si¢ stosunkowo niska, dlatego tez

postanowiono zbada¢ wptyw chemicznych chaperonéw na zwigkszenie jego stabilno$ci termicznej.
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W tym celu wykorzystano kilka zwigzkdéw chemicznych, przy czym wszystkie wykazaly wysoki
wplyw na aktywno$¢, a tym samym na stabilno§é termiczng polimerazy DNA Tt72. Dodatkowo
przeprowadzono eksperymenty dowodzace braku aktywno$ci terminalnej ftransferazy w
przedmiotowym enzymie oraz okreslajace stala dysocjacji dzigki analizie oddziatywan polimerazy
DNA z dsDNA za pomocg metody termoforezy mikroskalowej. Zbadano tez szereg innych
wilasciwoéci enzymu tj. aktywno$é egzonukleolityczng 3°—5° polimerazy DNA Tt72, wiernosc,
wypehianie/usuwanie kohezyjnych koncéw w DNA, czy analiz¢ stgpiania produktow PCR.
Dokonano tez analizy wplywu lokalizacji domeny histydynowej na aktywno$¢ badanego enzymu,
wykazujgc, ze zaréwno jej N- i C-terminalne umiejscowienie nie zakloca ani aktywnos¢
nukleotydylotransferazy ani aktywnoSci egzonukleolitycznej 3’—5°. To nie koniec prac
eksperymentalnych Pana mgr Sebastiana Dorawy, poniewaz podjat si¢ on dodatkowego trudu i
otrzymat dwie inne polimerazy DNA pochodzace z bakteriofagow ¢YS40 oraz ¢TMA, infekujacych
tego samego gospodarza co bakteriofag Tt72 czyli bakteri¢ T. thermophilus, ze wzgledu na fakt
wysokiej identycznosci sekwencji aminokwasowej wynoszacej ponad 90%. Nie tylko sklonowat on
ich geny kodujace polimerazy DNA i otrzymat funkcjonalne biatka w analogiczny sposob jak dokonat
tego wczesniej dla badanego enzymu bakteriofaga Tt72, ale tez poréwnat aktywno$¢ badanych
polimeraz DNA wzgledem siebie, uzyskujac bardzo zblizone rezultaty. W koficowej czesci badan
dokonat analizy funkcjonalnej polimerazy DNA Tt72 w oparciu o trzeciorzedows strukture
polimerazy DNA Tt72 uzyskang dzigki modelowaniu homologicznemu, ktére pozwolita na
wyodrebnienie funkcjonalnych domen, subdomen i lokalizacj¢ m.in. miejsca wigzania substratu i
czesci katalitycznych enzymu. Dzigki strukturze udato si¢ tez wytypowa¢ 10 waznych reszt
aminokwasowych w obrebie domeny egzonukleazy 3°—5’ 1 az 21 waznych reszt aminokwasowych
w obrebie domeny nukleotydylotransferazy, mogacych peini¢ istotng rolg w aktywnosci
enzymatycznej polimerazy DNA Tt72. W zwiazku z powyzszym Pan mgr Sebastian Dorawa podjat
sie wielkiego wyzwania otrzymania i zbadania aktywnosci i stabilnoéci termicznej wszystkich
zmutowanych 31 form przedmiotowego enzymu, co udato mu si¢ osiagnaé z sukcesem. Na koniec
swojej wytrwalej i godnej uznania mozolnej pracy eksperymentalnej podjat si¢ skomentowania

wszystkich uzyskanych rezultatow w znakomitej dyskusji, sporzadzonej w sposoéb bardzo
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przemyslany i dojrzaty naukowo. Te czg$¢ pracy czyta si¢ z niebywala przyjemnoscig 1 mozna
zauwazy¢ wrecz ewolucje pisarska, poniewaz we wczedniej opisanej czg§¢ eksperymentalne]
znajduje sie sporo bledow jezykowych, edytorskich i stylistycznych, tak w ostatnie]j czgsci rozprawy
doktorskiej jest ich znikoma ilo§¢, a konstrukcji zdan i ich logice niewiele mozna zarzucié. Zazwyczaj
w pracach naukowych to dyskusja nastrgcza najwigeej problemow, a tu jest odwrotnie. Tak jak
wspomniano wczeéniej odczuwalny jest niedosyt z powodu braku koficowego chociazby
jednostronicowego podsumowania uzyskanych wynikow, precyzyjnego wskazania dalszych planow
badawczych polimerazy DNA bakteriofaga vB_Tt72 i mozliwo$ci potencjalnego zastosowania w
technikach biologii molekularnej, co bytoby z pewnos$cia najlepszym uwienczeniem prac nad tym
enzymem.

Zamierzone cele zostaty osiggniete, wzbogacajgc §wiat nauki w cenne informacje. Uzyskane
przez Pana mgr Sebastiana Dorawe wyniki maja duza warto§¢ poznawcza i z pewnoscig bedg
stanowi¢ podwaliny pod dalsze badania zespotu Katedry Mikrobiologii Wydzialu Biologii
Uniwersytetu Gdanskiego oraz innych grup naukowych, bowiem zaprezentowane w recenzowane]
pracy wyniki zostaty upublicznione w anglojezycznym czasopi$mie naukowym.

Lektura rozprawy doktorskiej nasuneta tez kilka pytan, do ktérych ustosunkowanie si¢ prosze
Autora:

a. We wstepie teoretycznym (s.33) opisano sekwenaze 2.0, ale nie wskazano jej
producenta oraz faktu, ze jest to nazwa komercyjna zastrzezona - Sequenase™
Version 2.0.

b. Czy wiadomo jakie korzy$ci praktyczne ptyna z otrzymania i scharakteryzowania
nowej polimerazy DNA?

c. W rozdziale ,Materialy” na s.37 w przypadku pochodzenia szczepu E. coli DHS5alfa
powinna by¢ wskazana firma (np. NEB, Thermo Fisher Scientific), a nie kolekcja
Katedry Mikrobiologii UG.

d. W tabeli nr 12 (s.39) wskazano oligonukleotydy do mutagenezy miejscowo-

specyficznej bez zaznaczenia czesci sekwencji DNA, ktora jej podlegala.
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Brak rozwiniecia niektorych skrétow jak np. TBE (s. 45), PBS, PBS-T (s. 48), TCA
(s.60) w treci pracy lub wykazie stosowanych skrotow.

Do saczenia molekularnego wykorzystano kolumne Superdex 75 10/300, ktore;
rozdzielczo§¢ wg producenta (Cytiva) i doswiadczen recenzenta mieSci si¢ w zakresie
od 3 do 70 kDa, a w eksperymentach zastosowano wzorzec biatlkowy w postaci
dehydrogenazy alkoholowej o masie 147 kDa (czyli ponad 2-krotnie wigkszej niz
powinno), a masa molekularna analizowanej w rozprawie doktorskiej polimerazy
DNA bakteriofaga vB_Tt72 wynosi > 80 kDa. Dlaczego nie uzyto adekwatnej do tak
duzych mas w/w biatek kolumny o rozdzielczosci 10-600 kDa jak np. Superdex 200
10/3007?

. Tabele nr 23 (s. 67) niefortunnie nazwano ,,Programy wykorzystywane do analizy in
silico” , bowiem zawarte sg w niej nie tylko nazwy programéw, ale tez linki do stron,
na ktérych zamieszczone sa proste narzedzia bioinformatyczne, np. tzw. kalkulatory
shuzace prostym obliczeniom stezen molowych DNA czy bialek.

. Na $ciezce nr 1 ryciny nr 12 przedstawiajgcej analize restrykcyjng konstruktu pHSG-
polTMA uzyskana wielko$¢ produktow trawienia w wyniku dzialania enzymow
HindIII i Ndel nie odpowiada wielkosci oczekiwanych produktow, tzn. deklarowany
produkt 3469 pz znalazt si¢ pomiedzy prazkami markera 3500 i 4000 pz, a produkt
1559 pz pomiedzy prazkami markera 2000 i 2500 pz. Dlatego tez nie sposob
jednoznacznie stwierdzi¢, czy udato si¢ uzyskaé wiasciwy konstrukt, tym bardziej, ze
w pracy nie zostaly przedstawione analizy poréwnawcze wynikéw sekwencjonowania
wklonowanych genow.

Na rycinie nr 13 nie zaznaczono seryjnych rozcienczen bakterii, ktorych wg opisu w
tekécie zastosowano az sze§¢ (107'-10%). Mozna jedynie domyslaé sig, ze w dolnej
czgsci  zdje¢ zobrazowano wyniki dotyczace najwigkszych rozcienczen
mikroorganizméw. Dodatkowo w tytule lub opisie niniejszej ryciny warto wskazac,
co przedstawiaja fotografie, np. plytki LA z inkubowanymi w odpowiednie;

temperaturze bakteriami.
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Z opisu przedstawionego na s.77-78 wynika, Ze zastosowano 3 rozne temperatury
(37°C, 30°C i 18°C) do nadprodukcji docelowego biatka. Nie wskazano po jakim
czasie od momentu indukcji 1 mM IPTG pobrano prébki do analizy elektroforetyczne;j
w przypadku hodowli w temperaturze 30°C i 18°C. Jest to niezmiernie istotne,
poniewaz z analizy zelu poliakrylamidowego (Ryc. 15) wynika, iz najwigkszy poziom
nadprodukcji docelowego biatka jak i biatek gospodarza uzyskano w przypadku
najnizszej temperatury.

W rozdziale ,Materialy” nie przedstawiono zestawienia bialek wzorcowych
wykorzystanych do sgczenia molekularnego, markeréw wielkosci DNA 1 markerow
wielko$ci biatek. Ponadto w opisach rysunkéw dot. zeli agarozowych i
poliakrylamidowych zastosowano ogdlne nazwy wzorcow wielkodci, ktére nie
wskazuja dokiadnie rodzaju uzytego markera — warto byloby uwzgledni¢ numer
katalogowy. Np. pod nazwa ,,GeneRuler 1 kb DNA Ladder” sprzedawanych jest przez
firme Thermo Fisher Scientific kilka réznych markeréw np. w zakresie 75-20000 pz,
250-10000 pz. Analogiczna sytuacja ma miejsce w przypadku wzorca masowego
biatek ,,Page Ruler Prestained Protein Marker” tego samego producenta.

Nie zgadzam sie z wysnutym wnioskami zawartym na s.81 ,Rozdziat
elektroforetyczny frakcji o najwyzszym stezeniu biatka ujawnit obecno$¢ polimerazy
DNA Tt72 (Ryc. 17b, $ciezki 4-9)”. Na rycinie nr 17 w $ciezce nr 8 obecna jest
niewielka ilo$¢ biatka poréwnywalna ze Sciezkg nr 1, na ktdrej przedstawiono wyniki
phukania ztoza, a na §ciezce nr 9 nie ma jakichkolwiek bialek, wigc przedstawiony w
rozprawie wniosek jest, co najmniej nieprecyzyjny 1 powinien by¢ ograniczony do 2
lub maksymalnie 4 $ciezek.

Czy ryciny nr 20b i 20c przedstawiaja fotografi¢ faktycznie z eksperymentu Western
blot czy raczej elektroforezy poliakrylamidowej SDS-PAGE? Wzdér i intensywnos¢
prazkow jest zblizona do zdjecia ryciny nr 18 ($ciezki 5 1 6). Zdjecie wykonane w
kolorze pomogloby rozstrzygna¢ te kwestig.
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Czy dokonano badania aktywnosci dla wzorcowej polimerazy DNA np. dobrze
opisanej w literaturze lub komercyjnie dostgpnej, by mie¢ punkt odniesienia i moc
zweryfikowaé poprawno$¢ przeprowadzonych eksperymentow?

Na s.62 i s.97 brak wyjasnienia dlaczego do eksperymentdéw wykorzystano
shybrydyzowane ze sobg oligonukleotydy o dtugosci 24 1 30 nt, stanowigce substrat
do badania oddzialywania bialko-DNA. Dlaczego postuzono si¢ DNA o takie]
dlugoéci a nie innej? Warto bylo jednocze$nie przeprowadzi¢ analogiczne
do$wiadczenia dla kilku referencyjnych polimeraz DNA, by mie¢ punkt odniesienia
do otrzymanej wartosci Kp, tym bardziej, iz parametr ten dla polimeraz DNA
uzyskiwany jest zazwyczaj innymi technikami np. SPR, ITC.

Na 5.100 okre$lono wptyw stgzenia dNTP na aktywno$é egzonukleolityczng 3°—5’
polimerazy DNA Tt72 uzyskujac interesujace wyniki przy bardzo wysokich
stezeniach ANTP. Czy przeprowadzono do§wiadczenia dla enzymoéw referencyjnych?
Jedli nie, to w analizie wynikow warto wskaza¢ jak wg doniesien literaturowych

zachowujg si¢ polimerazy DNA rodziny A w analogicznych warunkach.

. Rycina nr 38 przedstawia rozdziat elektroforetyczny produktéw reakcji wydtuzania

cze$ciowo jednoniciowego plazmidu pSJ3/Nt.BpulOL Niestety analiza wigkszo$ci
$ciezek tzn. od nr 3 do 8 jest niemozliwa ze wzgledu na brak widocznego DNA na
zelu agarozowym, dlatego tez trudno zgodzi¢ si¢ ze stwierdzeniem Autora
do$wiadczenia, ze mozna zaobserwowac forme liniowa plazmidu pSJ3.

W rozdziale ,,Dyskusja” wspomniano, iz chemiczne chaperony zdolne sg do skracania
wigzan wodorowych w czasteczce biatka. Prosze o wyjasnienie co nalezy przez to

rozumie¢ — jak moze przebiegaé proces ,,skracania wigzan™?
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Praca doktorska zostata napisana w sposéb zrozumialy i logiczny, niemniej jednak nie

uniknieto bledéw edycyjnych, stylistycznych i jezykowych, takich jak brak lub nadmiar spacji (np.
str. 46, s.62, s.102) czy przecinkdéw (s.101), ,literdéwki” (s.62, s.80), bledéw skladniowych 1

fleksyjnych itp. Zdarzaja sig tez inne drobne niedoskonatosci, ktore przedstawiono ponizej.

a.

Niepoprawne sformutowania:

,,chromatografia powinowactwowa” (s. 80) zamiast ,,chromatografia powinowactwa”,
,,powolne wymywanie polimerazy” (s.81) zamiast ,,stopniowe wymywanie polimerazy”,
,polimeraza Tt72 wyphikana z kolumny” (s.81) zamiast ,,polimeraza Tt72 wyeluowana z
kolumny”,

,»Sspektrum mutacji” (s.103) zamiast ,,rodzaj mutacji”,

Hstruktury krystaliczne” (s.126) zamiast ,struktury krystalograficzne” — pojawia sig
wielokrotnie,

,aminokwasow” (s.68) zamiast ,,reszt aminokwasowych” — pojawia si¢ wielokrotnie.
Zastosowano w wielu miejscach skrocone nazwy (np. ,insert” zamiast ,,DNA insertu”,
,wektor” zamiast ,,DNA wektora™), ktore owszem stosuje sie w zargonie laboratoryjnym, ale
juz nie w rozprawach naukowych jak np. w zdaniu ,Mieszanina ligacyjna oprocz enzymu
zawierata bufor reakcyjny, jatowg wode dejonizowana, insert, wektor (...).” (s.53).

Obecne sa niejasne sformulowania np. ,(...) wystano do sekwencjonowania w celu
przeprowadzenia analizy sekwencji koncowych” (s.66) — prosz¢ o wyjasnienie co to sg
»sekwencje koncowe”.

Odnalez¢ mozna niedokonczone zdania np. ,Amplifikacj¢ przeprowadzono z
wykorzystaniem termocyklera (...) z nastgpujacymi cyklami zmian temperatury (Tabela 22)”
(s.66) — stowo ,,nastepujacymi” sugeruje, ze Autor tekstu wymieni cykle zmian temperatury,
a nie zastosuje w nawiasie odnoénik do tabeli nr 22.

Niejasny sens zdania: ,,Cechy te mialy istotne znaczenie w podrozdziale 5.8 oraz 5.17” (s.91).
Czy wg Autora pracy istnieje jaka$§ roznica pomigdzy sformulowaniem ,rekombinowane
biatko” od ,zrekombinowane biatko” (s. 75), poniewaz oba przymiotniki zostaly

zastosowane?
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g. Czesto pojawia si¢ w pracy stowo ,mylnie” np. ,(...) odpowiada za usuwanie mylnie
weielonych nukleotydéw” (s.71), bardziej adekwatnym i ogdlnie stosowanym wyrazem jest
stowo — ,,nieprawidtowo”.

h. Sugeruje, by stosowal czasowniki dokonane, a nie niedokonane wskazujace, ze dana

czynno$é nie zostala zakonczona, np. ,,wklonowano”, a nie ,.klonowano” (s.73).
¢l 2

PowyzZsze uwagi nie przeczg mojej pozytywnej opinii nt. recenzowanej pracy. Kandydat do
stopnia naukowego doktora potrafi umiejetnie sformulowac cele badawcze i zaplanowac
do$wiadczenia, by je osiagngé. Ponadto bardzo dobrze umie dobra¢ i wykorzystaé zasoby
literaturowe, czego dowodem sg cytowania najwazniejszych prac w zakresie jego tematyki. Potrafi
tez postugiwaé sie we wiadciwy sposob szeregiem metod eksperymentalnych, uzyskujac wymierne
rezultaty, co dowodzi jego dojrzalosci naukowej i zastuguje na stopien naukowy doktora w dziedzinie

nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.

Dorobek Pana mgr Sebastiana Dorawy obejmuje jedna anglojezyczng prace naukows
zwigzang tematycznie z pracg doktorska, a opublikowang w 2022 roku w czasopi$mie ,,International
Journal of Molecular Sciences” (MDPI) o wspolczynniku wptywu 5,6 (2022). Prowadzone badania
byty finansowane w ramach trzech projektéw: Horyzont 2020 — grant: 685778 ,,Virus-X: Viral
Metagenomics for Innovation Value”; Norweskiego Mechanizmu Finansowego — projekt GRIEG:
UMO-2019/34/H/NZ2/00584 ,,Granice zycia: réznorodno$¢, strategie adaptacyjne oraz potencjal
biotechnologiczny drobnoustrojow zyjacych w gigbinach morskich Arktyki - INDEPTH” i
Uniwersytetu Gdanskiego — Program matych grantow — UGrants: 533-D000-GF40-21.

Reasumujgc, doktorant podczas realizacji prac badawczych przedstawionych w dysertacji
uzyskal bogaty material do$wiadczalny, a jego praca doktorska wykazuje istotng warto$¢ przede

wszystkim pod wzglgdem poznawczym, a tym samym posiada elementy nowosci naukowej.
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Majac powyzsze na uwadze stwierdzam, ze przedstawiona do recenzji praca doktorska Pana
mgr Sebastiana Dorawy spetnia wymagania stawiane pracom doktorskim okre$lone w art. 13 ustawy
z dnia 14 marca 2003 roku o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytutach w
zakresie sztuki (Dz. U. z 2017 roku, poz. 1789 z pdzniejszymi zmianami) w zwiazku z artykutem
ustawy z dnia 13 lipca 2018 roku - Przepisy wprowadzajace ustawe — Prawo o szkolnictwie wyzszym
i nauce. Jednocze$nie wnioskuj¢ do Wysokiej Rady Dyscypliny Nauki biologiczne Uniwersytetu
Gdanskiego o dopuszczenie Pana mgr Sebastiana Dorawy do dalszych etapéw post¢gpowania
doktorskiego w celu nadania stopnia doktora w dziedzinie nauk $cislych i przyrodniczych w

dyscyplinie nauki biologiczne.

Hote Dot

dr hab. inz. Marcin Olszewski, prof. uczelni

Polj chnika

1
arsz

O

4

4
R

NSKa

=

W

11

ul Noakowskiego 3
00-564 \Warszawa

www.ch.pw.edu.p!



Wydzial Politechnika
Chemiczny Warszawska




