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Recenzja w postepowaniu w sprawie nadania stopnia
doktora habilitowanego Pani dr inz. Magdalenie Pawetkowicz

1. Dane podstawowe o Kandydatce

a) Dr inz. Magdalena Pawetkowicz uzyskata stopien doktora nauk rolniczych w zakresie ogrodnictwa nadany
uchwatg Rady Wydziatu Ogrodnictwa i Architektury Krajobrazu SGGW w Warszawie z dnia 9.07.2004 .
Tytut rozprawy doktorskiej pt.: Analiza poréwnawcza produktéw ekspresji genéw w pakgch
kwiatowych ogérka (Cucumis sativus L.). Promotorem byt prof. drhab. Zbigniew Przybecki, a
recenzentami w przewodzie doktorskim doc. dr hab. Tadeusz Rorat oraz prof. dr hab. Stefan Malepszy.
Rozprawa doktorska zostata wyrézniona przez tg sama Rade.

b) Dr inz. Magdalena Pawetkowicz nie ubiegata sig wczesniej o nadanie stopnia doktora habilitowanego.

¢) Dr inz. Magdalena Pawetkowicz zostata zatrudniona w Katedra Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roélin,
Wydziat Ogrodnictwa i Architektury Krajobrazu SGGW w Warszawie, na stanowisku referenta
technicznego w 2004 r., a nastepnie w tym samym roku na stanowisku adiunkta, gdzie nadal pracuje.

2. Podstawa prawna

Dr inz. Magdalena Pawetkowicz ztozyta wniosek z dnia 9.07.2022 o wszczegcie postepowania w sprawie
0 nadanie stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki
biologiczne na podstawie przepiséw ustawy Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce z dnia 20.07.2018. Rada
Dyscypliny Nauki Biologiczne SGGW w Warszawie podjeta w dniu 10.11.2022 uchwate o powotaniu komisji
habilitacyjnej i wyznaczyta recenzentdw.

Wymagania przy ubieganiu sie o nadanie stopnia doktora habilitowanego obowigzujgce w dniu
sktadania wniosku okreéla art. 219 w/w ustawy:
1. posiadanie przez kandydata stopnia doktora;
2. wykazanie przez kandydata osiggnie¢ naukowych stanowigcych znaczny wkfad w rozwdj dyscypliny naukowej, w
tym co najmniej:
a. 1 monografie naukowg wydang przez wydawnictwo, ktére w roku opublikowania monografii w ostatecznej
formie byto ujete w wykazie sporzqdzonym zgodnie z przepisami wydanymi na podstawie art. 267 ust. 2 pkt
2lit. a,
lub
b. 1 cykl powiqzanych tematycznie artykutéw naukowych opublikowanych w czasopismach naukowych lub w
recenzowanych materiatach z konferencji miedzynarodowych |[...] (ktére w roku opublikowania artykutu w
ostatecznej formie byty ujete w wykazach wymienionych w Ustawie)
lub
¢.  1zrealizowane oryginalne osiggniecie projektowe, konstrukcyjne, technologiczne lub artystyczne;
przy czym osiggnigcie moze stanowi¢ cze$¢ pracy zbiorowej, jezeli opracowanie wydzielonego zagadnienia
jest indywidualnym wktadem kandydata (art. 219 ust. 2).
3. wykazanie si¢ przez kandydata istotnq aktywnosciq naukowq realizowang w wiecej niz jednej uczelni, instytucji

naukowej lub instytucji kultury, w szczegdlnosci zagranicznej.



3. Informacja o ocenianych osiggnigciach naukowych

1) stwierdzenie, czy wéréd wskazanych do oceny osiggnie¢ naukowych znajduje sie co najmniej jedna
7 pozycji wymieniona w art. 219 ust. 1 pkt 2

Dr M. Pawetkowicz wskazata jako osiggniecie naukowe cykl siedmiu artykutéw oznaczonych H1-H7:

H1. Pawetkowicz Magdalena, Zieliriski Konrad, Zieliriska Dorota, Plgder Wojciech, Kouhei Yagi, Wojcieszek
Michat, Siedlecka Ewa, Bartoszewski Grzegorz, Skarzyriska Agnieszka, Przybecki Zbigniew*; (2016) Next
generation sequencing and omics in cucumber (Cucumis sativus L.) breeding directed research. Plant
Science; 242; 77-88; 2016

H2. Pawetkowicz Magdalena*; Skarzyriska Agnieszka; Plader Wojciech; Przybecki Zbigniew; Genetic and
molecular bases of cucumber (Cucumis sativus L.) sex determination; Molecular Breeding; 39; 3; 50;
2019

H3. Pawetkowicz Magdalena*; Pryszcz Leszek; Skarzynska Agnieszka; Woycicki Rafat K; Posyniak Kacper;
Rymuszka Jacek; Przybecki Zbigniew; Plader Wojciech; Comparative transcriptome analysis reveals
new molecular pathways for cucumber genes related to sex determination; Plant Reproduction; 32; 2;
193-216; 2019

H4. Osipowski Pawet; Pawetkowicz Magdalena*; Wojcieszek Michat; Skarzyrska Agnieszka; Przybecki
Zbigniew; Plader Wojciech*; A high-quality cucumber genome assembly enhances computational
comparative genomics; Molecular Genetics and Genomics; 295; 1; 177-193; 2020

H5. Pawetkowicz Magdalena*; Skarzyrfiska Agnieszka; Sroka Matgorzata; Szwacka Maria; Pniewski Tomasz;
Plader Wojciech; Effect of Transgenesis on mRNA and miRNA Profiles in Cucumber Fruits Expressing
Thaumatin Il; Genes; 11; 3; 334; 2020

H6. Pawetkowicz Magdalena*; Skarzyniska Agnieszka; Mréz Tomasz; Bystrzycki Estelle; Plagder Wojciech;
Molecular insight into somaclonal variation phenomena from transcriptome profiling of cucumber
(Cucumis sativus L.) lines; Plant Cell Tissue and Organ Culture; 145; 2; 239 —259; 2021.

H7. Pawetkowicz Magdalena*, Skarzyriska Agnieszka, Koter Marek Daniel, Turek Szymon, Plgder Wojciech;
miRNA Profiling and Its Role in Multi-Omics Regulatory Networks Connected with Somaclonal Variation
in Cucumber (Cucumis sativus L.); International Journal of Molecular Sciences; 23; 8; 4317; 2022

ktéremu nadata tytut: ,Charakterystyka zmiennosci genetycznej wybranych linii ogérka z zastosowaniem
technik omicznych”.

Przedstawione artykuty sg opracowaniami naukowymi opublikowanymi w ostatecznej formie w
czasopismach naukowych w latach 2016 i 2019-2022, tj. po uzyskaniu stopnia doktora i przed dniem
ztozenia wniosku o wszczecie postepowania przez dr M. Pawetkowicz. Opublikowane zostaty w
czasopismach Plant Science, Molecular Breeding, Plant Reproduction, Molecular Genetics and Genomics,
Genes, Plant Cell Tissue and Organ Culture oraz International Journal of Molecular Sciences. Czasopisma w
roku opublikowania byty ujete w wykazach czasopism punktowanych MNiSW/MEiN. Wszystkie wymienione
czasopisma publikujg opracowania naukowe w zakresie nauk biologicznych, majg zasigg migdzynarodowy i
s3 uznanymi periodykami przez spoteczno$¢ naukowg w zakresie genetyki, genomiki i transkryptomiki roslin
oraz roslinnych kultur in vitro. Ich wysoka pozycje w rankingach odzwierciedlajg wskazniki bibliometryczne,
tj. Impact Factor ksztattujgcy sie w granicach 2,1-5,9, a wg. punktacji przyjgtej przez MEIN wartosé
punktowa: 35 pkt (artykut z 2016), artykuty w latach 2019-2022: 70 pkt (1 artykut), 100 pkt (4), 140 pkt (1).

Publikacje zostaty zebrane w cykl i opisujg zagadnienia naukowe dotyczgce jednego gatunku tj. ogorka
(Cucumis sativus L.). Opisujg stan wiedzy oraz wyniki badari wiasnych dotyczacych gtéwnie czynnikow
genetycznych warunkujacych pte¢ w ujeciu genomowym i traskryptomicznym, a ponadto Zmiennosci
genetycznej na poziomie transkryptomu, w tym miRNA. Zakres badari jest spojny tematycznie i
przedmiotowo. Zagadnienia ukazane s3 w $wietle aktualnej wiedzy, a szereg uzyskanych wynikow jest
nowych i waznych dla rozwoju dyscypliny. Przedstawione siedem publikacji jako osiggnigcie naukowe

stanowi spdjnie tematyczny cykl publikacji spetniajgcy wymagania ustawowe.




2) stwierdzenie, czy spetnione jest kryterium art. 219 ust. 2 o indywidualnym wktadzie

Publikacje H1-H7 s3 wieloautorskie. Deklaracje dr M. Pawetkowicz o jej wktadzie w powstanie publikacji
s zgodne z tymi opublikowanymi w artykutach. Jednoznacznie wskazujg, ze dr M. Pawetkowicz we
wszystkich publikacjach petnita wiodaca rolg, tworzyta koncepcje badar, planowata eksperymenty,
wykonywata znaczng czeéé¢ analiz laboratoryjnych, analizowata wyniki, opracowywata i analizowata wyniki
bioinformatyczne, przygotowywata manuskrypty artykutéw i wersje ostateczne. Pozyskiwata takze $rodki
finansowe na badania, w ramach ktorych powstaty publikacje. Jej wiodaca rola takze jasno wynika z faktu,
ze jest autorem korespondencyjnym w 6 z 7 publikacji oraz jest wymieniona na pierwszej pozycji wsrod
autoréw 6 publikacji. Wspétautorzy dostarczyli podpisane o$wiadczenia wskazujgce na ich wkfad w
powstanie poszczegdinych artykutéw. Uczestniczyli oni w procesie koncepcyjnym badan, wykonywali cze$¢
analiz i uczestniczyli w réznym stopniu w redagowaniu i korekcie manuskryptéw, jednak ich wktad mozna
okresli¢ zasadniczo jako pomocniczy i na pewno znacznie mniejszy. W_petni uzasadnione jest zatem
stwierdzenie indywidualnego wktadu dr inz. Magdaleny Pawetkowicz w powstanie przedstawionego do
oceny osiggniecia.

3) stwierdzenie czy wskazane osiggniecie naukowe stanowi znaczy wktad
w rozwdj dyscypliny naukowej nauki biologiczne

Ogorek ma duze znaczenie gospodarcze zaréwno w Polsce jak i na Swiecie i jest powszechnie
uprawianym warzywem w réinych strefach geograficznych i klimatycznych. Stanowi tez gatunek
referencyjny dla badan rodlin z rodziny Cucurbitaceae charakteryzujacej sie ogromna zmiennoscig form
uprawnych. Hodowla plennych i wysokiej jakosci odmian ogorka jest ukierunkowana zaréwno na formy
przydatne do uprawy polowej jaki i pod ostonami, a dominujagcym typem odmian s3 odmiany mieszaricowe
i wykazujace efekt heterozji. Hodowla odmian ogorka jest w znacznej mierze zdeterminowana przez
mozliwos¢ doboru form réznigcych sie ptcig. Ogérek bedacy roéling jednopienng wyksztatca zaréwno kwiaty
meskie jak i zeriskie oraz hermafrodytyczne, ktére mogg wystepowac w réznym stosunku na jednej roslinie.
Genetycznie uwarunkowane wyksztatcanie kwiatéw réznej pici podlega modyfikacji $rodowiskowej, co do
pewnego stopnia jest wykorzystywane do sterowania stosunkiem miedzy typami kwiatéw na roslinie
poprzez stosowanie zabiegdw agrotechnicznych i traktowanie preparatami chemicznymi. Pomimo
wieloletnich badar realizowanych na $wiecie, genetyczne determinanty ptci u ogdrka nie s3 w petni
poznane, tym bardziej ich modulujgca ekspresja pod wptywem czynnikéw zewngtrznych. Dlatego gtebsze
poznanie determinant pfci, w tym czynnikdw transkrypcyjnych i czynnikéw modyfikujacych ekspresje
determinant jest kluczowe dla dalszego postepu nie tylko z poznawczego punktu widzenia i zrozumienia
biologii kwitnienia i reprodukcji u tego gatunku, ale takie dla zapewnienia postepu hodowlanego w
tworzeniu nowych wartosciowych odmian. Istniejagca wiedza o genomie ogérka jeszcze do niedawna
opierafa sie o upublicznione wyniki sekwencjonowania genomu zrealizowane przez trzy o$rodki naukowe
na Swiecie, w tym przez zesp6t Katedry Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin SGGW, ktérego cztonkiem
jest dr M. Pawetkowicz. Jako$¢ dostepnych danych genomowych byty jednak niesatysfakcjonujace z uwagi
na niski ok. 50% stopieri pokrycia genomu.

Przedstawione do oceny osiggnigcie obejmuje badania genomiczne i transkryptomiczne majgce na celu
gtgbsze poznanie strukturalne i funkcjonalne genomu ze szczegllnym uwzglednieniem determinant ptci.
Pierwsza publikacja wchodzagca w sktad przedstawionego cyklu stanowi niezwykle wartoéciowe i
kompleksowe zestawienie dotychczasowej wiedzy jaka wynika ze stosowani réinych metod analiz

genetycznych u ogérka. Stanowi ona wprowadzenie i przeglad technik omicznych oraz cytogenetycznych
stosowanych w badaniach nad ogérkiem z krytycznym przedstawieniem ich mozliwosci i ograniczen.

Jednoczesnie wprowadza w ztozong problematyke badan genomicznych u tego gatunku. Dzieki temu
obszernemu opracowaniu zidentyfikowane zostaty pilne kierunki badawcze, w tym zrozumienie
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mechanizméw biologii kwitnienia, wymagajace stosowania nowo pojawiajacych sig technik analitycznych
oraz narzedzi bioinformatycznych dla ich prowadzenia. Wykazane zostafo takze, ze dostepne zasoby
informacji o strukturze genomu i adnotacji genéw sa niewystarczajace i wymagaja znacznego uzupetnienia.
Kolejne publikacje w przedstawionym cyklu sa wynikiem badan ukierunkowanych wtasnie na wzbogacenie
baz danych genomicznych i transkryptomicznych ogérka, a gtownym problemem biologicznym
eksplorowanym w tych badaniach byt mechanizm rozwoju kwiatéw o réznej ptci. Na podstawie badan
genetycznych zaproponowany zostat model powigzania genow oddziatujgcych na tworzenie sie pgkow i
kwiatéw ogérka o réinej pici, ze szczegélnym podkresleniem roli genow biosyntezy etylenu i jego
receptoréw. Model podstawowy zostat rozbudowany o alternatywne $ciezki represji sygnatdw
hormonalnych i tlumaczace mozliwo$¢ przekierowania rozwoju pakdéw w kwiaty meskie lub
hermafrodytyczne.

Bardzo wartoéciowe i wazne z poznawczego punktu widzenia sg przedstawione wyniki badan nad
resekwencjonowaniem genomu ogérka z wykorzystaniem wczesniej nie stosowanej u tego gatunku
technologii PacBio pozwalajacej na sekwencjonowanie dtugich fragmentow. Z uwagi na niedoskonatosé
techniki objawiajgca sie duzg czestoscia btedéw odczytdw, uzyskang wstgpng wersje
resekwencjonowanego genomu zweryfikowano w oparciu o odczyty uzyskane technikg lllumina. W efekcie
wzajemnej weryfikacji wynikéw dwoma komplementarnymi technikami uzyskano, jak do tej pory, najlepiej
zfozony genom referencyjny tj. na poziomie 93% genomu ogoérka z pokryciem do 42x. Adnotacja
strukturalna zostata przeprowadzona na podstawie 150 zestawéw transkrypcyjnych uzyskanych w wyniku
analiz réznych organéw roélin, w tym pakéw kwiatowych i owocéw. Rezultatem byfo zidentyfikowanie
blisko 190 ty$ transkryptéw i 22 ty$ genéw, a adnotacja wykonana ab-inito ujawnita wystgpowanie
kolejnych 5,5 ty$ genéw.

Badania determinant rozwoju typu kwiatéw zostaly oparte o analizy transkryptoméw linii ogorka o
réznej ptci wykorzystujac proby lisci, stozkdw wzrostu i pgkéw kwiatowych. Stworzony zostat transkryptom
referencyjny o wysokim ponad 90% stopniu zmapowania i adnotowano ponad 25 tys gendw.
Wytypowanych zostafo kilkadziesigt gendw potencjalnie uczestniczacych w morfogenezie kwiatéw i
réznicujacych roéliny o odmiennej pici. Postuzyty one do zaproponowania sieci interakcji kodowanych przez
nie biatek i zachodzacych podczas formowania sie pgkdw. Tym samym przedstawione zostaty modele
molekularne powigzan uwzgledniajgce czynniki regulatorowe m.in. MADS-box, Wuschel, KNOXx i inne oraz
geny zwigzane z gospodarka hormonalng, zwtaszcza etylenem.

Oprécz osiggnieé o znaczeniu dla budowania bazy danych genomicznych i transkryptomicznych, ktére
zostaty znaczaco wzbogacone oraz dla poznania determinant pici, niezwykle cenne sg wyniki ukazujgce
zmiennoé¢ genetyczng. Dzieki mozliwosci dostepu do materiatéw linii ogérka B10, ktdra byta jako pierwsza
sekwencjonowana, i posiadaniu roélin po ponad 20 kolejnych rozmnozeniach, zbadana zostata zmienno$c¢
genomu ogérka ujawniajaca sie w potomstwie po wielu pokoleniach. Badania wykazaty zaledwie 20-42
warianty pojedynczych nukleotydéw w trzech analizowanych genomach poréwnywanych z genomem
wyjéciowym. Tym samym wykazano stabilnos¢ genetyczng linii dla ktérej wykonano resekwencjonowanie i
stworzono genom referencyjny wykorzystywany w badaniach wiasnych i ktory jest udostgpniony
publicznie. W przedstawionym cyklu publikacji znaczacym osiggnigciem jest takze poznanie zmian
zachodzacych na poziomie genomu, transktyptomu i ekspresji miRNA wywotane procesem transgenezy i
dtugotrwatym oddzialywaniem warunkéw prowadzenia materiatféw w kulturach in vitro. Wykazana zostata
stabilnoé¢ integracji i ekspresji transgenéw w dziewigtym pokoleniu trzech linii transgenicznych przy
jednoczesnej zmianie ekspresji 47 genow, z ktérych czes¢ zwigzana jest z reakcjg na Swiatto. Wykazane
zostaty takze niewielkie zmiany w ekspresji 12 miRNA. Zaproponowane zostaty oddziatywania miRNA na
geny docelowe i ich potencjalne znaczenie w rozwoju. Réwniez badaniom poddano trzy linie somaklonalne
wykazujace odmienne fenotypy owocéw od odmiany wyjsciowej. Zidentyfikowano ok. 300-400 genéw o
réznicowej ekspresji i wykazano, ze zmiany zachodzity w tych liniach niezaleznie i losowo. Ponadto,
zidentyfikowano trzy geny o zmienionej ekspresji we wszystkich badanych liniach, z czego jednego funkcja
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jest nieznana, drugi koduje biatko transpozonowe, a trzeci koduje peptyd sygnalny uczestniczacy w reakcji
na stres. Wykazano, czgstotliwo$¢ wariantéw pojedynczych nukleotydéw w obrebie gendw, promotoréw
jak i poza nimi oraz, ze w identyfikowanych promotorach czesto wystepowaty motywy regulujace ekspresje
genéw w odpowiedzi na sygnat $wiatta. Wykonana analiza sieci molekularnych wykazata, ze utrwalone
fenotypy sa prawdopodobnie wynikiem ztozonym oddziatywaniem biatek uczestniczacych w rdznych
procesach. Znaczacym elementem badari byto przeanalizowanie profili miRNA w owocach somaklondw.
Zidentyfikowano miRNA réznicujace linie somaklonalne i linie wyjsciowg B10 oraz ich geny docelowe.
Sposréd blisko 3000 gendw docelowych trzy zidentyfikowano we wszystkich trzech badanych liniach i byly
one rozpoznawane przez to samo miRNA. Analiza funkcjonalna i powigzania interakcyjne ponownie
wskazaty, ze jednym ze zidentyfikowanych proceséw biologicznych byta reakcja na $wiatto.

Przeprowadzone badania opisane w przedstawionym cyklu publikacji dostarczyly nowe i wazne
informacje. Przedstawione wyniki sg oryginalne i Znaczgco poszerzajg wiedze podstawowg w zakresie
genomiki i transkryptomiki ogérka. Uzyskany prawie petny genom referencyjny podobnie jak uzyskane
liczne profile transkryptomiczne i miRNA zostaty upublicznione i znaczaco wzbogacajg dostepne zasoby
bioinformatyczne ogérka. Majg one szczegdine znaczenie dla dalszego postepu badan. Opisane wyniki nad
procesem determinacji pici oraz wystepowania zmiennoéci genetycznej i epigenetycznej znaczgco
wzbogacaja dostgpna wiedze i przyczyniajg sie do lepszego zrozumienia tych proceséw. Wyniki te majg
takze potencjalne znaczenie dla prowadzenia dalszych badar nad poznaniem mechanizmu rozwoju
kwiatéw o réznej ptci i w efekcie tworzenia odmian udoskonalonych spetniajacych éciéle okreélone
wymagania jakosciowe. Nalezy jednoznacznie podkresli¢, ze przedstawione osiaggniecie ma wysoka wartos¢
takze dzigki wykorzystaniu réznych zaawansowanych i nowoczesnych technologii sekwencjonowania i
analiz bioinformatycznych dostarczajacych komplementarnych danych i wynikéw, ktérych ztozonoé¢ zostata
uwypuklona w postaci konstruowanych sieci interakcji. W mojej opinii, przedstawione osiggniecie w postaci
cyklu artykutéw stanowi zatem znaczny wktad w rozwéj dyscypliny nauki biologiczne.

4. Ocena aktywnosci naukowej realizowanej w wiecej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub
instytucji kultury, w szczegélnosci zagranicznej

Dr inz. Magdalena Pawetkowicz prowadzita takze badania w innych jednostkach naukowych niz w
miejscu zatrudnienia, takze zagranicznych. Odbyta cztery staze: w Max-Planck Institute of Molecular Plant
Physiology (Poczdam, Niemcy) — 1 miesigc, Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research
(Gatersleben, Niemcy) — dwa staze 1 i 3 miesigeczne, oraz w Institute of Computational Medicine (Walencja,
Hiszpania) — 2 tygodnie. W trakcie pobytdw prowadzita badania z zakresu analizy transkryptoméw i
metabolitéw u rodlin psiankowatych i opracowywata modyfikacje softwarowg MapMan. W IPK Gatersleben
prowadzita badania nad metabolitami réznicujgcymi organy i tkanki, stadia rozwojowe oraz pteé u ogérka.
Natomiast staz w Hiszpanii miat charakter poznawczy, gdzie dr M. Pawetkowicz poznawata nowe metody
analiz bioinformatycznych. W kraju prowadzita badania we wspétpracy z naukowcami oddziatu w
Mtochowie IHAR. Badania prowadzita z zakresu analizy miRNA i ich genéw docelowych oraz adnotaciji
strukturalnej i funkcjonalnej izolatéw PVY, najgrozniejszego w Polsce wirusa ziemniaka. Ponadto, dr M.
Pawetkowicz aktywnie wspétpracowata z dwoma innymi jednostkami naukowymi w Warszawie tj.,
Zaktadem Sztucznej Inteligencji na Politechnice Warszawskiej oraz Miedzynarodowym Instytutem Biologii
Molekularnej i Komdrkowej w zakresie analiz bioinformatycznych.

Dzieki odbytym stazom i wspétpracy, dr inz. M. Pawetkowicz znacznie poszerzyta swoje zainteresowania
naukowe. Poznata nowe techniki i zdobyta doswiadczenie w ich stosowaniu dla realizacji ztozonych
projektow badawczych. Uzyskane wyniki miaty duze znaczenie dla poszerzenia wiedzy w naukach rolniczych
i biologicznych. Prowadzone badania i wspétpraca zostata dobrze udokumentowana w postaci kilkunastu
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wspdinych publikacji w uznanych miedzynarodowych periodykach naukowych. Warto zwréci¢ uwage, ze
wiedze oraz do$wiadczenie pozyskane w innych o$rodkach naukowych dr M. Pawetkowicz wykorzystywata
nastepnie w prowadzeniu wiasnego gtdwnego nurtu badawczego, dzieki czemu mogta zaplanowac i
wykona¢ ztozone analizy komplementarnymi technikami. Nie bez znaczenia byty one takZe dla skutecznego
pozyskania przez nig finansowania projektéw badawczych w postepowaniach konkursowych.

5. Informacja uzupetniajaca o aktywnosci naukowej, dydaktycznej, popularyzujacej nauke i
organizacyjnej

Dr M. Pawetkowicz posiada znaczacy dorobek naukowy obejmujacy tacznie 25 artykutéw naukowych w
czasopismach indeksowanych (z IF), 2 w czasopismach nieindeksowanych (bez IF) i 31 publikacji
klasyfikowanych jako rozdziaty w monografii i doniesieri konferencyjnych, w tym 16 artykutéw naukowych
w czasopismach z IF opublikowanych po doktoracie. Wartosci wskaznikéw naukometrycznych sg wysokie i
wynoszg tacznie (w roku opublikowania) IF = 67 i 1620 pkt MNiSW/MEIN (nie uwzgledniajgc osiggniecia
bedacego przedmiotem postepowania habilitacyjnego: IF = 42 i 975 pkt.), Indeks Hirscha 10 (WoS) do 13
(Google Scholar) oraz liczba cytowari wynoszaca w zaleznosci od zrédfa danych od 484 (WoS) do 685
(Google Scholar). Miata, gtéwnie w jezyku angielskim, 27 doniesieri ustnych i 42 posteréw na konferencjach
naukowych. Podczas stazy zagranicznych wygtosita takze 3 referaty w j. angielskim na seminariach w Max-
Planck Institute i IPK Gatersleben w Niemczech, a takze 1 na spotkaniu panelowym Europe 2020 w SGGW
oraz 8 w jezyku polskim na seminariach w jednostce macierzystej (7) i na Politechnice Warszawskiej (1),.

Dr M. Pawetkowicz ma duze doswiadczenie w wykonywaniu zadan w projektach badawczych,
pozyskiwaniu $rodkdw na badania i kierowaniu zespofami badawczymi. Byta kierownikiem
miedzynarodowego projektu badawczego finansowanego ze s$rodkéw UE w ramach programu 7th
Framework Program w latach 2012-2015 oraz w latach 2007-2014 byta kierownikiem 2 projektdw (MNiSW i
OPUS NCN), a aktualnie kieruje projektem OPUS (2020-2025). W trakcie catego okresu zatrudnienia byta
takze wykonawca w 10 projektach badawczych finansowanych przez KBN, MNiSW, NCN i NCBiR.

Aktywnie uczestniczy w rozwoju miodych naukowcéw. Byta promotorem pomocniczym w dwdch
zakoniczonych doktoratach i aktualnie petni takg funkcje w kolejnych trzech. Opiekowata sie 13
magistrantami i 22 inzynierantami i licencjantami oraz byta opiekunem w dwdch pracach magisterskich w j.
angielskim. Wykonata recenzje 24 prac dyplomowych. Ponadto, opiekowata sig szeScioma studentami z
zagranicy w ramach wymiany miedzynarodowej.

Jest aktywnym cztonkiem Polskiego Towarzystwa Genetycznego, w latach 2005-2007 byta sekretarzem
zarzadu. Jest takze cztonkiem Konsorcjum Sekwencjonowania Genomu Ogorka i Sieci Naukowej Genomika i
transgeneza roélin uzytkowych. Wykonata kilkadziesigt recenzji manuskryptow skierowanych do
miedzynarodowych indeksowanych czasopism naukowych.

Angazowata sie takze w organizacje konferencji i warsztatéw naukowych. Byta sekretarzem Il Polskiego
Kongresu Genetyki (2007) oraz cztonkiem komitetu naukowego konferencji Genetyka Aplikacyjna Roslin
(2021). Wspodtorganizowata Szkote letnig Genomics for Plant Breeding and Biotechnology, na ktdrej takze
wygtaszata wyktady i prowadzita warsztaty z zakresu genomiki, sekwencjonowania NGS i bioinformatycznej
analizy danych. Organizowata takze warsztaty naukowe dla pracownikéw Instytutu Badawczego Lesnictwa.

Prowadzi zajecia dydaktyczne dla doktorantéw i studentéw rdéznych kierunkéw studidw, w tym w
ramach wymiany miedzynarodowej Erasmus. Opracowata i prowadzi zaréwno wyktfady jak i ¢wiczenia z
m.in. z takich przedmiotéw jak Genetyka, Biotechnologia roslin, Inzynieria genetyczna, Biologia systemodw,
Roéliny transgeniczne, Genomics, Introduction to genomics. Opracowatfa takze kurs e-learningowy
Genomika strukturalna i funkcjonalna za ktdry uzyskata dyplom Komisji Certyfikacyjnej Stowarzyszenia E-
learning Akademickiego.



Aktywnie dziata na rzecz popularyzacji nauki opiekujac sie studenckimi kotami naukowymi. Osobiscie
opiekowata sig szescioma studentami, kt6rzy prezentowali swoje wyniki na sesji két naukowych, a jedno
doniesienie zostato wyréznione. Organizowata takze warsztaty naukowe dla licealistéw, wizytowata szkoty
oraz opracowywata i prowadzita rézne spotkania z mtodzieza majgce na celu promocje macierzystej
jednostki i upowszechnianie nauki. Wielokrotnie organizowata i prowadzita wyktady w ramach wydarzen
otwartych dla publicznosci takich jak Festiwal Nauki, Dni SGGW i Piknik Naukowy.

W uczelni petnita i petni szereg funkcji. Jest prodziekanem ds. dydaktyki (2020-2024), byia
przewodniczaca Rady programowej kierunku Biotechnologia, czfonkiem szeregu komisji wydziatowych i
petnomocnikiem Dziekana.

Dr M. Pawetkowicz uzyskafa za swoje osiggniecia naukowe 5 nagréd Rektora SGGW oraz 5 nagrdd i
dyplomdéw uznania przyznanych przez Rektora SGGW za osiggniecia organizacyjne.

Konkluzja

W $wietle powyzszych faktéw stwierdzam, ze dr inz. Magdalena Pawetkowicz wykazata osiggniecie w
postaci cyklu siedmiu wieloautorskich artykutdw pod tytutem "Charakterystyka zmiennosci genetycznej
wybranych linii ogérka z zastosowaniem technik omicznych", w ktérym jej indywidualna rola jest
merytoryczna i dominujgca, a osiggnigcie to stanowi znaczacy wkiad w rozwdj nauk S$cistych i
przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne. Tym samym, przedstawione osiggniecie naukowe spetnia
wymaganiom okreslonym w art. 219 ust. 1 pkt. 2 i ust. 2 ustawy Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce z
dnia 20.07.2018 (Dz. U. 2022 poz. 574 ze zm.).

Ponadto, dr inz. Magdalena Pawetkowicz wykazuje sie istotng aktywnoscig naukowg realizowang w
wigcej niz jednej uczelni lub instytucji naukowej, w tym zagranicznej. Tym samym, dr inz. Magdalena
Pawetkowicz spetnia wymaganiom okreslonym w art. 219 ust. 1 pkt. 3 w/w ustawy.

Krakow, 4 stycznia 2023 prof. dr hab. inz. Rafat Bararski






