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leguminasarum bv. trifolii 24.2”
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Biologii i Biotechnologii Uniwersytetu Marii Curie-Sklodowskiej w Lublinie

pod kierunkiem: dr hab. Moniki Janczarek, prof. UMCS

Podstawa wykonania i przedmiot recenzji:

Recenzja zostala wykonana w oparciu o uchwal¢ Rady Wydzialu Biologii
i Biotechnologii Uniwersytetu Marii Curie-Sklodowskiej w Lublinie w sprawie powotania
recenzentow, w zwiazku z postgpowaniem wszczgtym celem nadania stopnia naukowego
doktora p. mgr Kamili Rachwal — przekazana pismem Dziekana Wydzialu Biologii
i Biotechnologii — prof. dr hab. Kazimierza Tr¢bacza z dnia 30.11.2017 roku. Recenzja
uwzglednia wymogi Ustawy o stopniach i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule
w zakresie sztuki z dnia 14 marca 2003 roku (opublikowanej w Dz. U. Nr. 65, poz. 595,

z pozn. zm.).

Przedmiotem recenzji jest 169 stronicowe opracowanie, wykonane w oparciu 0 wyniki
kilkuletnich badan Autorki. Zgodnie z informacjg podang przez mgr Rachwal na stronie
3 rozprawy doktorskiej eksperymenty wykonane w ramach pracy czgsciowo sfinansowane

zostaly ze $rodkéw NCN (nr DEC-2012/07/B/NZ1/00099) a cz¢s¢ wynikéw opublikowano
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w dwoch artykutach naukowych z listy JCR. Precyzyjnie sformutowany tytul dysertacji
odpowiada zawartej w niej tresci. Rozprawa, rozpoczynajaca si¢ streszczeniem w jezyku
polskim i angielskim, ma struktur¢ typowa dla tego rodzaju opracowan i skiada sig
z 9 rozdzialow: ,,Wstgp” obejmujacy przeglad pismiennictwa, ,,Cel pracy” obejmujgcy cel
glowny i cele szczegdlowe, ,Material i metody badan”, ,,Oméwienie wynikéw badan”,
,,Dyskusje wynikow”, ,,Wnioski”, ,,Literaturg”, ,,Spis rysunkéw i tabel” — catos¢ zawiera 47
rysunki i 12 tabel. Literatura to 13 stronicowy (264 pozycje) spis odnosnikow literaturowych,
z ktorych 98% to literatura angloj¢zyczna a 47% to pozycje z ostatnich 10 lat. Wykorzystane
jako zrodla naukowe przez Autorke dysertacji oryginalne prace eksperymentalne sa
merytorycznie wlasciwe i starannie dobrane z uwzglednieniem najwazniejszych pozycji
literatury $wiatowej. Uzupelnia go wykaz danych statystycznych, baz sekwencji
nukleotydowych i biatkowych oraz wielu programéw bioinformatycznych wykorzystanych w
recenzowanej pracy doktorskiej. W opinii Recenzenta uzupetnieniem do ww. rozdzialow pracy
méglby by¢ Wykaz skrotéw, ktory ulatwilby poruszanie si¢ po tekscie. Praca stanowi zwartg
calo$é, zostata napisana starannie zarowno pod wzgledem merytorycznym jak i jezykowym.
Na uwage zastuguje forma graficzna pracy, ktora w znaczacy sposob ufatwia przekazywane
przez Autorke informacje a jednocze$nie pomaga wyjasni¢ i wyrdzni¢ istotne fragmenty

pracy.

Wprowadzenie do tresci dysertacji : Mikroorganizmy, zasiedlity niezwykle szeroki wachlarz

srodowisk, poczawszy od tych, w ktorych istnieja optymalne warunki do ich rozwoju,
do ekstremalnych gdzie zyja bakterie wyspecjalizowane pod wzglgdem fizjologicznym
i genetycznym. Mikroorganizmy istniaty od miliardow lat bez roslin i zwierzat natomiast
zycie rolin i zwierzat jest calkowicie uzaleznione od $wiata mikroorganizmow. Jednym
z wielu przykladow oddziatywan organizméw prokariotycznych z eukariotycznymi jest
zjawisko symbiozy bakterii Rhizobium leguminosarum bv. trifolii z koniczyna. Wzajemna
wspélzalezno$é pomigdzy roslinami a bakteriami brodawkowymi to wspotzycie dwoch
organizmoéw, z ktérego oba wynosza korzy$¢. Mikrosymbiont przeksztalca azot
atmosferyczny w amoniak, zaopatrujac tkanki roslin w aminokwasy i biatka. W zamian
gospodarz roslinny dostarcza bakteriom powstajace w fotosyntezie cukry i inne substancje.
Symbioza jest zatem podstawowym i jednoczesnie naturalnym systemem dzigki ktéremu
w $rodowisku moze zachodzi¢ proces biologicznego wigzania azotu. Proces ten jest
niezwykle istotny z punktu widzenia ochrony srodowiska (ograniczenie stosowania nawozow
sztucznych) jak réwniez mozliwodci stosowania zrownowazonego czy tez ekologicznego
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rolnictwa. Jednoczesnie nie nalezy zapomina¢ o roli jaka odgrywa biologicznie wigzanie
azotu (BNF, biological nitrogen fixation) w obiegu tego pierwiastka w przyrodzie. Dlatego
tez badania nad bakteriami symbiotycznymi maja wymiar nie tylko poznawczy ale réwniez
bardzo praktyczny poprzez dostarczanie informacji na temat mozliwosci zwigkszenia
efektywnosci  wigzania azotu w réznych ukiadach symbiotycznych.  Gatunek
R. leguminosarum biotyp frifolii tworzy wysoce specyficzny uktad symbiotyczny
z koniczyna, co jest charakterystyczne dla wszystkich gatunkow rizobiow. Drobnoustroje te
charakteryzuja si¢ plastycznym metabolizmem co pozwala im zasiedla¢ rozne nisze
ekologiczne (gleba, ryzosfera, brodawki) i przetrwa¢ w bardzo zr6znicowanych warunkach
srodowiskowych. Ma na to wptyw budowa genomu, ktéry skiada si¢ z 4-9 replikonéw:
kolistego chromosomu i kilku duzych plazmidéw w zaleznosci od szczepu. Pomimo tego, ze
genomy roznych szczepow R. leguminosarum biotyp trifolii sa sekwencjonowane od 2008
roku i deponowane w genomowych bazach danych to relatywnie niewiele danych dostgpnych
jest na temat ekspresji gendw tego gatunku w zaleznosci od zmieniajgcych si¢ warunkow
srodowiskowych. W ten obszar badaf, z zakresu szybko rozwijajacej si¢ genomiki,
traskryptomiki i proteomiki, dajacego mozliwos¢ badania znacznie szerszego zakresu
symbiozy, a takze wykorzystania ich praktycznego przez czlowieka, wpisuje si¢ oceniana
dysertacja. Problem ten jest umiejscowiony w naukach biologicznych i moze by¢ podstawa
opracowania dysertacji na stopien naukowy doktora nauk biologicznych w dyscyplinie

biologia.

Merytoryczna i jgzykowa ocena dysertacji:

Praca rozpoczyna si¢ od ,,Streszczenia” w jezyku polskim, ktore obejmuje krotkie
wprowadzenie, omowienie celu pracy, poszczegolnych jej etapow oraz charakterystyke
najwazniejszych wynikéw. Kolejnym elementem pracy jest Abstract napisany w jezyku

angielskim.

W czeéci teoretycznej zawarto ,,Wstgp” i dokonano ..Przegladu literatury™.
Doktorantka opisata biologiczne wiazanie azotu BNF w kontekscie podzialu na diazotrofy
wolnozyjace i organizmy symbiotyczne, ze szczegblnym uwzglednianiem rizobiéw. Dalsze
rozdzialy tej czeéci pracy poswigcono organizacji genomow réoznych gatunkow z rodzaju

Rhizobium, powierzchniowym polisacharydom wytwarzanym przez (e bakterie,
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mechanizmom warunkujacym przystosowanie do zycia w S$rodowisku glebowym przez
rizobia, szeroko pojetemu procesowi symbiozy a takze biatkom regulatorowym z rodziny
Ros/MucR. Czytajac te czes¢ dysertacji recenzent zapoznaje si¢ nie tylko z informacjami
naukowymi pochodzacymi z prac przegladowych ale réwniez z wynikami badan
dotychczasowych eksperymentow. Wiedza na temat bakterii z rodzaju Rizobium ich genetyki
i symbiozy z roélinami podawana jest w ukladzie ilosciowym i jakosciowym z jednoczesng
analiza wynikéw otrzymanych przez innych autoréw i jej umiejetnym wykorzystaniem
w rozdziatach Materiaty i metody badan oraz Wyniki i Dyskusja. Podsumowujac mozna
stwierdzi¢, ze dokonany przeglad literatury $wiadczy o przemyslanym podejsciu Autorki

do podjetej tematyki i uzasadnia wybor tematu pracy.

W przedstawionej do oceny pracy sformutowano cel glowny, ktory zostal dobrze
okreslony i znajduje swoje uzasadnienie we wczesniej przedstawionym przegladzie
pismiennictwa. Cel ten zostat uzupetniony w pigé celow szczegdtowych ('w opinii recenzenta
drugi cel szczegotowy , ustalenie wplywu wybranych nadrz¢dnych bialek regulatorowych na
ekspresje genu rosR” nie do korca znalazl odzwierciedlenie we wnioskach koncowych
pomimo, e w pelni zostal zrealizowany i opisany w pozostalych rozdzialach pracy.
Przypuszczam ze byl to niezamierzony efekt i traktujg go jako przeoczenie). Postawione cele
sa poznawcze, z aspektami aplikacyjnymi i nowatorskie na swiecie i w Polsce, co w pelni

uzasadnia podj¢cie badan.

Ocena wynikow badan jest determinowana metodami zastosowanymi W pracy.
Metodyka pracy jest obszerna i stanowi 34 strony. Jest dobrze przemyslana i wlasciwie
merytorycznie dobrana. To pozwala Recenzentowi na precyzyjne ustalenie, ktére elementy
eksperymentu zostaly zaczerpnigte z literatury a ktore s3 wytworem mysli intelektualne)
doktorantki i jaki maja udzial w calosci tych nowatorskich badan. Przeprowadzone przez
Doktorantke badania zostaly zaplanowane w sposob logiczny a ich realizacja i przebieg
zostaly opisane w sposob zrozumialy i bardzo skrupulatny, bez zbednych tresci.
Na szczegdlng uwage zashuguje odpowiednie polgczenie narzgdzi bioinformatycznych
z zaawansowanymi technikami sekwencjonowania genomu, transkryptomu oraz proteomu.
Tak kompleksowe podejscie w sposob zdecydowany ufatwilo mgr Rachwal poprawna
interpretacje wynikéw i pozniejsza dyskusj¢. Zamieszcezenie W bazie GenBank BioProjektow
o numerach akcesyjnych MAMOO00000000 i PRINA325742 pozwala Recenzentowi na

docenienie ogromu pracy wykonanej przez Doktorantke a jednoczesnie umiejgtne
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selekcjonowanie informacji zawartej w dysertacji. Waznym aspektem poznawczym
proponowanych badan byl bardzo zmudny i perfekcyjnie wykonany etap, zdecydowanie
decydujacy o dalszym postepowaniu badawczym, dotyczacy wykorzystania ukierunkowanej
mutagenezy motywow zlokalizowanych w regionie regulatorowym genu rosR. Autorka pracy
do tego celu wykorzystata niskokopijny plazmid pMP220 poddany trawieniu enzymami
restrykcyjnymi pOzniejszej ligacji, transformacji E. coli 1 koniugacji rodzicielskiej
z R. leguminasorum bv. trifolii. Podejscie takie wymagalo od Doktorantki zdecydowanie
wiekszego naktadu pracy i dato bardzo dobre rezultaty, pomimo coraz czg¢sciej stosowanych
komercyjnych  zestawow do  ukierunkowanej  mutagenezy, takich chociazby
jak  QuikChange™ firmy Stratagene. Zastosowana metodyka pozwolila na uzyskanie
odpowiednich konstruktow genetycznych w postaci szczepéw niosacych plazmidy z fuzjami
transkrypcyjnymi réznych wariantow, ktore zostaly wykorzystane w dalszej czgsci badan.
Dzigki temu mozliwe byto kompleksowe podejscie do analizowanej problematyki badawczej,
za$ precyzyjnie ustawiony warsztat badawczy umozliwil w logiczny i konsekwentny sposéb
osigganie celéow badawczych. Zakres wykonywanych badan oraz ich r6znorodnos¢, jest
zdaniem Recenzenta imponujgcy a na podkreslenie zashuguje ich logiczne 1 konsekwentne
powiazanie przez Doktorantke w realizacji celow. Czg$¢ metodyczna wyrdéznia si¢ duzg
iloscia, nowoczesnos$cig i oryginalnoscia szeregu metod i technik badawczych. Prawidiowo
wykonane opracowanie statystyczne wynikéw umozliwilo wiarygodne i poprawne ich
uzasadnienie oraz dyskusje w nastgpnym rozdziale pracy. Recenzent nie wnosi uwag do
przedstawionej czesci pracy, aczkolwiek nasuwajg si¢ dwa pytania majace charakter
uzupelniajacy przedstawiong metodyke: jakie warunki zastosowano podczas procesu
sonifikacji przy izolacji bialek blonowych (moc, czas, cykle, temperatura), czy podczas
izoelektroogniskowania wszystkie frakcje bialek rozdzielono w takich samych warunkach
procesu (czas, gradient napigcia). Na podstawie przedstawionego w tej czgsci pracy zakresu
badan mozna stwierdzi¢, ze postawione tezy badawcze naleza do oryginalnych w obszarze
nauk biologicznych, a otrzymane wyniki powinny uzupeini¢ nasza wiedz¢ na temat
mechanizméw regulacji transkrypcji w komorkach R. leguminasorum bv. trifolii, co ma

swoje istotne znaczenie zarowno w naukach podstawowych jak i stosowanych.

W rozdziale ,,Wyniki” Doktorantka w przystgpny i wyczerpujacy sposob opisala
rezultaty poszczegdlnych badan. Podzial na 10 podrozdzialow nawigzujgcych do opisu
etapéw badan w rozdziale ,Materialy i metody” ulatwilo analiz¢ wynikéw poszczegdlnych
grup eksperymentéw i konfrontacje z dyskusja z rozdziatu ,,Dyskusja”.
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Pierwszy etap przeprowadzonych badan pozwolit na okreslenie roli wybranych
motywéw W regionie promotorowym rosR R. leguminasorum bv. trifolii na aktywnos¢
transkrypcyjna tego genu. Na podstawie uzyskanych wynikow Doktorantka stwierdza, ze
element UP, motywy IR2, IR5 oraz region 3'IR6 odgrywaja pozytywna rolg w regulacji
transkrypcji rosR. Jednoczesnie region 5' motywu IR1, region 3'IR3 oraz region 5' IR6 biora
udziat w negatywnej regulacji transkrypcji rosR. Autorka pracy weryfikuj¢ réwniez
informacje na temat roli elementu _TGn-extended — 10” w transkrypcji badanego genu.
Wyniki tego etapu badan mgr Rachwat potwierdzita stosujgc zaréwno analizg ilosci
transkryptow rosR réznych wariantow plazmidowych z wykorzystaniem techniki RT-qPCR
jak i wykorzystujgc pomiar aktywnosci B-galaktozydazy szczepow zawierajacych
odpowiednie konstrukty genetyczne. Logicznym nastgpstwem tego etapu badan bylo
wykonanie przez Doktorantkg analizy in silico roli motywow IR5 i IR6 w tworzeniu struktur
drugorzedowych mRNA oraz zbadanie ich stabilnoéci. Recenzent pracy docenia takie
podejscie Autorki poniewaz nie ograniczyla si¢ ona tylko do dobrze udokumentowanych
wynikow swoich eksperymentow, ale rowniez podjeta probe powigzania zmian
w sekwencjach genéw ze stabilnoscia struktury drugorzgdowej mRNA w oparciu o ich
termodynamiczng trwatos¢. Wyniki tej niezaleznej analizy potwierdzily, ze mutacje
w regionach IR5 i IR6 obnizajg wartosc energii swobodnej mRNA, co ma wplyw na
stabilizacje struktur drugorzgdowych mRNA rosR.

W kolejnym etapie badan mgr Rachwat zaprezentowata wyniki zwigzane z analizg
wplywu zidentyfikowanych motywow w regionie promotorowym rosR na ewentualne
mozliwos¢ oddziatywania z biatkami regulatorowymi typowymi dla rizobiow. Jako modele
biatek regulatorowych zostaly wybrane: kinaza histydynowa (ChvG) oraz biatka CinR i PraR
typowe dla systemu quorum-sensing. Doktorantka stwierdzita, ze biatka ChvG i CinR nie
biorg udzialu w regulacji ekspresji genu rosR, natomiast biatko PraR wigze si¢ z regionem

promotorowym badanego genu i wplywa na jego ekspresje.

W dalszej czesci badan Doktorantka prezentuje wyniki badan transkryptomicznych
opartych o analizg¢ RNA-seq w powigzaniu z  wczesniej przeprowadzonym
sekwencjonowaniem genoméw szczepu dzikiego i zawierajagcego mutacj¢ w genie rosR.
Gléwnym celem tej czgéci badan byla identyfikacja wszystkich genoéw nalezacych do
regulonu RosR. Globalna analiza wynikow tej czesci pracy pokazala, ze ekspresja 1106

genéw byla na odmiennym poziomie w szczepie zawierajgcym mutacj¢ W rosR w poréwnaniu
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do szczepu dzikiego. Z czego ponad 63% genéw wykazywala wyzsza ekspresj¢ w mutancie
rosR co ewidentnie pokazalo, ze RosR funkcjonuje gtéwnie jako represor w komorkach
R. leguminasorum bv. trifolii. Autorka pracy wszystkie geny regulonu RosR sklasyfikowata
zgodnie z ich potencjalnymi funkcjami petnionymi w komoérce. Takie podejscie pozwolito na
uzyskanie kategorii funkcjonalnych genow i utatwito Autorce dalsza analiz¢ wynikow, ktore
zostaly precyzyjnie opisane. Doktorantka zwraca uwagg na fakt, ze w szczepie z mutacjg
w genie RosR znalazly si¢ 4 grupy genow, ktérych ekspresja byla nizsza niz w szczepie
dzikim. Powiazane byly one z transportem i metabolizmem aminokwasow, ruchliwoscia,
synteza struktur powierzchniowych oraz podzialem komorkowym. Zdolno$¢ do wilasciwe;j
interpretacji tak duzej ilosci wynikow uzyskanej w tej czgsci pracy $wiadczy, ze Doktorantka
posiada do$wiadczenie przydatne do planowania i realizacji badan naukowych, a takze
interpretacji otrzymanych wynikéw, co jest oczekiwane od oséb ze stopniem naukowym

doktora.

Ciekawy watek badan przedstawiony w pracy dotyczyl analizy profili biatkowych
réznych frakcji biatek komérkowych w celu okreslenia wplywu mutacji w genie rosR na
proteom R. leguminasorum bv. trifolii. Doktorantka poréwnata biatka zewnatrzkomorkowe,
blonowe oraz peryplazmatyczne szczepéw zawierajacych mutacje w genie rosR z profilem
tych samych bialek szczepu dzikiego. W tym celu mgr Rachwal zastosowala szereg
standardowych technik z zakresu proteomiki funkcjonalnej tj. elektroforez¢ jedno
i dwuwymiarowg (1D i 2D-PAGE), Western blotting, spektrometri¢ mas pofaczong ze
zrodlem jonéw typu electrosprey (ESI) oraz EMSA jako narzedzie do zbadania interakcji
biatka RosR z genami nalezagcymi do regulonu RosR. Ta czg$¢ pracy dodatkowo zostata
bardzo precyzyjnie uzupelniona o narzedzia bioinformatyczne pozwalajace na wykazanie
motywow znajdujacych si¢ w sekwencji nukleotydowej regionu regulatorowego rosR.
Recenzent docenia rowniez bardzo umiejetne przedstawienie wynikow uzyskanych w tej
czesci badan, ktére wzajemnie si¢ uzupelniajg i dowodza ze zastosowane metody zostaly

dobrze dobrane w celu wykazania miejsc wigzania biatka RosR z motywami RosR-box.

W ostatnim rozdziale Doktorantka skupita si¢ na okresleniu wplywu mutacji
w badanym genie na wiasciwosci fenotypowe komoérek R. leguminasorum bv. trifolii.
Stosujac szereg metod badawczych (TEM, AFM, mikroskopia fluorescencyjna) Autorka
pracy w sposéb niebudzacy watpliwosci wykazala, ze mutacja w genie RosR ma wplyw na

adhezje, ruchliwo$¢ oraz tworzenie rzgsek w komorkach bakterii. Analogicznie mutacja
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w badanym genie byla przyczyna zwigkszonej przepuszczalnosci biony komorkowe;j bakterii,
zmniejszonej syntezy EPS-6w, a takze wplywala negatywnie na wlasciwosci symbiotyczne
bakterii. Doktorantka wykazala, ze szczep z mutacja zakazal znacznie wolniej korzenie
koniczyny wytwarzajac niefunkcjonalne brodawki, w ktérych obecnosé komoérek bakterii byta
nieregularna i znacznie mniej aktywna metabolicznie. Podsumowujgc nalezy stwierdzic,
ze otrzymane wyniki zostaly dobrze i ostroznie zinterpretowane z uwzglednieniem

stanowiska krytycznego.

Dyskusja przedstawiona w recenzowanej pracy ma charakter przyczynowo-skutkowy
w odniesieniu do uzyskanych wynikéw. Doktorantka w sposob wyczerpujacy i z duzym
znawstwem problemu, swobodnie konfrontuje wyniki wiasnych badan z doniesieniami innych
autoréw. Nalezy podkreslié duzy obiektywizm w przytaczaniu argumentow za i przeciw
wlasnym ustaleniom oraz konsekwencj¢ w dociekaniu przyczyn obserwowanych zmian.
Pozwolilo to na uwypuklenie wielu spojnosci z badaniami innych autoréw a takze

niekwestionowanych elementéw nowosci.

W zamykajacych rozprawe 7 punktowych ,,Wnioskach™ Doktorantka zawarla glowne
rezultaty swojej pracy. Podzielam opini¢ Autorki pracy, ktora przedstawita w jednoznacznie
sformulowanych oraz skorelowanych z celem i zakresem pracy wnioskach. Jednoczesnie
warto podkresli¢, ze przedstawione wnioski potwierdzajg zardwno poznawczy charakter jak
i rozwojowy potencjal przedstawionej do oceny dysertacji. To stwierdzenie pozwala

Recenzentowi poprosi¢ Doktorantke o rozwazenie nastgpujgcych zagadnien podczas dyskusji:

Jakie sq mozliwosci wykorzystania systemu CRISPR/Cas9 w badaniach obejmujgcych

tematyke zaprezentowang w ocenianej dysertacji?

Jakg role ogrywa bialko RosR jako globalny regulator ekspresji genéw

u R. leguminasorum bv. trifolii w inicjacji symbiozy bakterii z koniczyng?

Whniosek koncowy

Moje uwagi zawarte w recenzji majg gtéwnie charakter komentarzy i sugestii odnosnie
ewentualnych dalszych analiz bogatego materiatu zgromadzonego w ramach pracy.
Podsumowujac dysertacj¢ oceniam bardzo wysoko, doceniam jej oryginalno$¢, trud
wniesionej pracy, dociekliwo$¢é, konsekwencjg, wyrézniajagco  zaplanowang  czgS¢

metodologiczng, merytoryczng dyskusjg w odniesieniu do wynikéw innych autorOw oraz
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prawidlowe wnioskowanie. Praca wnosi duzy tadunek nowosci w naukach biologicznych
w dyscyplinie biologia. Wyniki przedstawione w dysertacji poglebiaja wiedz¢ na temat
molekularnego podioza ekspresji genéw w komorkach bakterii R. leguminasorum bv. trifolii
oraz ich wplywu na fenotyp tych bakterii. Z powyzszych powodow stawiam wniosek o

wyroznienie pracy.

W tej sytuacji jednoznacznie stwierdzam, ze rozprawa mgr Kamili Rachwat
pt:.” Biatko RosR jako globalny regulator ekspresji genow Rhizobium leguminasarum bv.
trifolii 24.2” stanowigc oryginalne i wartosciowe opracowanie naukowe odpowiada
wymaganiom stawianym pracom na stopien doktora nauk biologicznych w dyscyplinie
biologia, a takze spelnia merytoryczne i formalne kryteria stawiane w Ustawie o stopniach i
tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki z dnia 14 marca 2003 r. (Dz. U.
Nr. 65, poz. 595 z p6zn. zm.) i wnosz¢ do Wysokiej Rady Wydzialu Biologii i Biotechnologii
Uniwersytetu Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie o dopuszczenie Pani mgr Kamili Rachwat
do kolejnych etapéw przewodu doktorskiego — celem nadania jej stopnia naukowego doktora

nauk biologicznych w dyscyplinie biologia.
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