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Tytul osiagniecia naukowego: Nowe spojrzenie na strukture, réznorodnos¢ i
ewolucje genoméw bakteriofagow z klasy Caudoviricetes

Publikacje wchodzace w zakres osiagni¢cia naukowego:

Osiagnigcie naukowe sktada si¢ z cyklu dziewigciu monotematycznych prac

opublikowanych w latach 2019-2022, ktorych sumaryczny IF jest rowny 38,8 | 45,6 | 39,5 (z

roku publikacji | 5-letni wyliczony w roku 2022 | z roku 2022) a liczba punktow MEIN

wynosi 1130. W 3 publikacjach jestem pierwszym autorem, w 2 jestem drugim autorem ze

wskazaniem na rownorzedny wktad (88) a w 4 jestem autorem korespondencyjnym (8).
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Wartos¢ IF pobrana z bazy danych Web of Science (WoS). Punkty Ministerialne
zgodnie z Wykazem czasopism punktowanych MEIN (zalgcznik do komunikatu
Ministra Edukacji i Nauki z 17 lipca 2023, oraz wczesniejsze wersje dokumentu) oraz
Wykazem wydawnictw publikujgcych recenzowane monografie naukowe (Zatgcznik
do komunikatu Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia 29 wrzesnia 2020 r.) .

Przy kazdej z publikacji podano:
e Impact factor: z roku publikacji | 5-letni wyliczony w roku 2022 | z roku 2022

®  Punktacje MEIN/MNiSW: z roku publikacji | z roku 2022.
Asterysk (*) oznacza punktacje sprzed zmiany zakresu w 2017 r. (1-50 pkt)

e Liczbe cytowan (na dzien 30.08.2023)

Barylski J®, Nowicki G, Gozdzicka-Jozefiak A. The Discovery of phiAGATE, A
Novel Phage Infecting Bacillus pumilus, Leads to New Insights into the Phylogeny
of the Subfamily Spounavirinae. PLOS ONE. 2014;9(1):e86632.
doi:10.1371/journal.pone.0086632

IF 3.2|13.8/3.7; MEIN 40*|140; Cyt. 28

Nowicki G, Barylski J®, Kujawa N, Gozdzicka-Jozefiak A. Complete Genome
Sequence of Lelliottia Podophage phD2B. Genome Announc. 2014;26;2(6):e01046-
14.

doi:10.1128/genomeA.01046-14

IF n.d.|n.d.|n.d.; MEIN 5*|70; Cyt. 3

Rashid SJ®, Barylski J*, Hargreaves KR, Millard AA, Vinner GK, Clokie MRJ®.
Two Novel Myoviruses from the North of Iraq Reveal Insights into Clostridium
difficile Phage Diversity and Biology. Viruses. 2016;8(11):310.
d0i:10.3390/v8110310

IF 3.5|4.8|4.7|; MEIN 30*|100; Cyt. 24

Nowicki G, Walkowiak-Nowicka K, Zemleduch-Barylska A, Mleczko A,

Frackowiak P, Nowaczyk N, Kozdrowska E, Barylski J¥. Complete genome
sequences of two novel autographiviruses infecting a bacterium from the
Pseudomonas fluorescens group. Arch Virol. 2017;162(9):2907-2911.
d0i:10.1007/s00705-017-3419-9

IF 2.2|2.4]2.7 ; MEiN 20%|70; Cyt. 8

Harhala M*®, Barylski J*, Huminska-Lisowska K, Lecion D, Wojciechowicz J,
Lahutta K, Kus M, Kropinski AM, Nowak S, Nowicki G, Hodyra-Stefaniak K,
Dabrowska K™. Two novel temperate bacteriophages infecting Streptococcus
pyogenes: Their genomes, morphology and stability. PLOS ONE.
2018;13(10):e0205995.

doi:10.1371/journal.pone.0205995
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Weglewska M, Barylski J®, Wojnarowski F, Nowicki G, Lukaszewicz M.
Genome, biology and stability of the Thurquoise phage — A new virus from the
Bastillevirinae subfamily. Frontiers in Microbiology. 2023;14.
doi.org:10.3389%2Ffmich.2023.1120147
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Barylski J, Enault F, Dutilh BE, Schuller MB, Edwards RA, Gillis A, Klumpp J,
Knezevic P, Krupovic M, Kuhn JH, Lavigne R, Oksanen HM, Sullivan MB, Jang
HB, Simmonds P, Aiewsakun P, Wittmann J, Tolstoy I, Brister JR, Kropinski AM,
Adriaenssens EM™. Analysis of Spounaviruses as a Case Study for the Overdue
Reclassification of Tailed Phages. Systematic Biology. 2020;69(1):110-123.
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Elena SF, Garcia ML, Junglen S, Katzourakis A, Koonin EV, Krupovic M, Kuhn
JH, Lambert AJ, Lefkowitz EJ, Lobocka M, Lood C, Mahony J, Meier-Kolthoff JP,
Mushegian AR, Oksanen HM, Poranen MM, Reyes-Muiioz A, Robertson DL, Roux
S, Rubino L, Sabanadzovic S, Siddell S, Skern T, Smith DB, Sullivan MB, Suzuki
N, Turner D, Doorslaer KV, Vandamme AM, Varsani A, Vasilakis N. Four
principles to establish a universal virus taxonomy. PLOS Biology.
2023;21(2):€3001922.
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c) Oméwienie celu naukowego wyzej wymienionych prac i osiagnietych wynikow:

Wprowadzenie

Celem badan, ktorych wyniki przedstawiam w ramach osiagnigcia naukowego, byto

poznanie budowy, roznorodnosci i ewolucji genomdéw wybranych fagow z klasy

Caudoviricetes.

Klasa Caudoviricetes jest najwickszym taksonem skupiajacym wirusy infekujace

bakterie i archeony. W chwili obecnej (01.09.2023) w jej sktad wchodza 63 rodziny, 1360

rodzaje 1 4079 gatunkéw. Wszystkie te fagi sg okreslane jako ,,ogonkowe”, a tacinska nazwa

klasy wywodzi si¢ od stowa cauda, ktore oznacza wtlasnie ogon. Poza wspomnianym

ogonkiem o strukturze helisy lub stosu dyskow, wiriony Caudoviricetes sktadaja si¢ z gtowki
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w formie ikozaedru (dwudziesto$cianu foremnego), w ktorej znajduje si¢ materiat
genetyczny. Genomy Caudoviricetes maja wielko$¢ od okoto 10 tys. do niemal p6t miliona
par zasad (pz). Tworzy je pojedyncza dwuniciowa liniowa czasteczka DNA (a zatem nalezg
do dziedziny Duplodnaviria), ktora cz¢sto konczy sie fragmentami powtoérzonymi o dhugosci

od kilkudziesigciu pz do kilkunastu kpz.
Nowe genomy i gatunki fagow

W swoich badaniach skupilem si¢ na wypeklieniu luk w wiedzy dotyczacej
réznorodnos$ci fagow ogonkowych i poznaniu budowy ich genomoéw. Istotng cze$cig mojego

osiggniecia byta charakterystyka dziewieciu roznorodnych genomow bakteriofagowych.

Pierwszy z badanych przeze mnie fagow zakaza Bacillus pumilus. Bakteria ta jest
ruchliwg Gram-dodatnig laseczka zdolng do tworzenia endospor. Wystepuje powszechnie w
glebie, produktach spozywczych, wodzie 1 wielu innych ekosystemach. Jest znana ze swojej
wszedobylskosci i odpornosci na niekorzystne warunki srodowiska - izolowano ja nawet w
strefach jalowych zakladow montazu statkow kosmicznych NASA. Chociaz gatunek ten nie
jest uwazany za patogenny dla ludzi, obserwowano sporadyczne przypadki zmian skornych
1 zatru¢ pokarmowych zwigzanych z obecnoscig bakterii w organizmie, a niektore izolaty
moga powodowaé choroby roslin}2. Wybrane szczepy znajduja zastosowanie w przemysle
jako zrédto enzymoéw. W pracy ,,The Discovery of phiAGATE, A Novel Phage Infecting
Bacillus pumilus, Leads to New Insights into the Phylogeny of the Subfamily
Spounavirinae”®! wraz ze wspotautorami scharakteryzowatem morfologie, genom,
proteom i cykl replikacyjny phiAGATE - nowego gatunku faga zakazajacego Bacillus
pumilus, wyizolowanego przeze mnie z osadow Jeziora Goreckiego, zlokalizowanego w
Wielkopolskim Parku Narodowym. W relatywnie duzym (~145 kpz) genomie faga
wykrytem obecnos¢ genéw, ktorych produkty moga okazaé si¢ uzyteczne w biotechnologii
(np. hydrolazg poli-y-glutaminianu rozkladajaca polimer, ktory tworzy otoczki komorek
wielu gatunkéw z rodzaju Bacillus i ulatwia ich adhezje do powierzchni ®). Opisatem takze
zaleznosci pomigdzy struktura genomu, a biologia i ekologia phiAGATE. Odkrycia opisane
w pracy %! byty efektem realizacji kierowanego przeze mnie grantu NCN PRELUDIUM, a

cze$¢ uzyskanych wynikow zostala wykorzystana do przygotowania mojej pracy doktorskiej

Drugim z badanych przeze mnie bakteriofagdw byt fag phD2B zakazajacy bakteri¢

o nieustalonej przynaleznosci gatunkowej z rodzaju Lelliottia wyizolowang z osadow Jeziora



Goreckiego. Rodzaj Lelliottia zostat wydzielony w 2013 roku z rodzaju Enterobacter i
skupia $rodowiskowe enterobakterie takie jak L. amnigena, L. aquatilis, L. jeotgali, L.
nimipressuralis i L. steviae *. Mikroorganizmy te s3 izolowane z wody, produktow
spozywczych 1 tkanek zakazonych roslin, u ktorych moga wywolywaé objawy chorobowe.
Nie sg one zazwyczaj chorobotworcze dla ssakow, cho¢ odnotowano kilka przypadkéw
infekcji u ludzi®. Podobnie jak w przypadku faga phiAGATE, moje badania doprowadzily
do wyrdznienia nowego gatunku wirusa (pierwszego infekujgcego bakterie z rodzaju
Lelliottia). Ponadto odkrytem, Zze gen kodujacy terminaze tego wirusa jest podzielony przez
autokatalityczny intron grupy I. Introny takie s3 mobilnymi elementami, ktére kolonizuja
kluczowe geny zwigzane z syntezg DNA i przebiegiem cyklu litycznego. Niektore publikacje
wskazuja, ze podobne sekwencje intronowe moga pemié funkcje regulatorowe®. Warto
podkresli¢, ze obecno$¢ takiej sekwencji w genie kodujacym wazne biatko odpowiedzialne
za sktadanie wirioné6w potomnych moze mie¢ istotne konsekwencje dla biologii faga.
Wyniki tych badan przedstawitem w pracy ,,Complete Genome Sequence of Lelliottia
Podophage phD2B"°%,

We wspolpracy z grupa badaczy bakteriofagéw z Wydzialu Nauk Medycznych
Uniwersytetu w Leicester bralem udzial w badaniach fagéow Clostridioides difficile. Ta
Gram-dodatnia beztlenowa bakteria (zwana do niedawna Clostridium difficile) jest czesta
przyczyng infekcji zwigzanych z dlugotrwalym stosowaniem antybiotykow, w tym bardzo
niebezpiecznego rzekomobtoniastego zapalenia jelit. Rozprzestrzenianie si¢ szczepow C.
difficile opornych na antybiotyki zwrdcito uwage na mozliwo$¢ zastosowania bakteriofagow
w leczeniu infekcji wywotanych przez te bakterie’. W pracy “Two Novel Myoviruses from
the North of Irag Reveal Insights into Clostridium difficile Phage Diversity and
Biology”>* opisalismy fagi CDKM9 i CDKM15 - zdolne do lizogenii wirusy wyizolowane
z prob pozyskanych w irackim Kurdystanie. Przeprowadzona przeze mnie analiza genomow
wykazata, ze bakteriofagi te maja wiele unikatowych cech. Najciekawsza z nich jest
obecnos¢ w genomie CDKM15 locus CRISPR, ktore zawiera sekwencje facznikowe (ang.
spacers) przypominajace fragmenty genomoéow innych wirusow zakazajacych C. difficile.
Moze to oznacza¢, ze integracja profaga CDKM15 chroni przed infekcjami spowodowanymi

przez inne gatunki wirusow.

Kolejng parg analizowanych przeze mnie wiruséw byty fagi KNP i WRT. Zostaty

one wyizolowane przez mlodych badaczy dzialajagcych w ramach sekcji kota naukowego



ktoéra mialem zaszczyt si¢ opiekowaé, a takze studentow bioracych udzial w programie
izolacji bakteriofagow, ktory zapoczatkowatem na Wydziale Biologii UAM. Analiza
genomoOw wykazata, ze KNP i WRT sg szczepami nalezgcymi do tego samego, nieznanego
wczesniej gatunku. Infekujg one bakterie z grupy Pseudomonas fluorescens obejmujacej
mikroorganizmy wystepujace powszechnie w glebie, wodzie i wielu innych §rodowiskach®,
Z jednej strony, bakterie te sa znane ze swoich wlasciwosci stymulujacych wzrost roslin, a z
drugiej, sg zaangazowane w psucie si¢ zywnos$ci. Genomy obydwu wirusOw maja w
przyblizeniu dtugos¢ 40 kpz i podobng budowe. Réznig si¢ jednak sekwencjg regionu
kodujacego biatko widkna ogonka, co moze wskazywaé na rozny zakres gospodarzy.
Obserwacje te zostaty przedstawione w pracy ,,Complete genome sequences of two novel

autographiviruses infecting a bacterium from the Pseudomonas fluorescens group”24,

We wspoélpracy z Laboratorium Biologii Molekularnej Bakteriofagéw IIDT PAN we
Wroctawiu zajmowatem si¢ tez charakterystyka dwoch fagéw (nazwanych Str01 oraz Str03)
zakazajacych paciorkowece z grupy A . Wyniki analizy ich genoméw zawarte zostaty w pracy
»TW0 novel temperate bacteriophages infecting Streptococcus pyogenes: Their
genomes, morphology and stability”®®, Bakterie bedace gospodarzami tych fagow
stanowig powazne obcigzenie dla stuzby zdrowia. Nalezacy do grupy A Streptococcus
pyogenes moze powodowac zapalenie gardta, gorgczke reumatyczng, zapalenie ktebuszkow
nerkowych, infekcje skory, martwicze zapalenie powigzi, a nawet zespOl wstrzasu
toksycznego °. Z drugiej strony, przedstawiciele rodzaju Streptococcus sa czescia
prawidtowego mikrobiomu skéry, jamy ustnej i przewodu pokarmowego cztowiekal®. Warto
podkresli¢, ze u Streptococcus kluczowe czynniki, ktore wptywaja na zdolno$¢ szczepu do
wywolywania chorob, s przenoszone przez bakteriofagi®!. Analiza genoméw fagow Str01
oraz Str03 wskazuje, ze ich sekwencja jest efektem intensywnego transferu genow migdzy
fagami i profagami, co utrudnia zaklasyfikowanie ich do jakiejkolwiek znanej grupy
taksonomicznej. Niemniej, budowa ich genomow jest typowa dla siphowiruséw i ma
wyrazng organizacj¢ modutowa. Charakterystyczng cechg Str01 jest obecnos¢ dwoch gendow
kodujacych rézne biatka zidentyfikowane jako holiny (transbtonowego polipeptydu
petnigcego role ,,zegara molekularnego™ rozpoczynajacego proces uwalniania wiriondw
potomnych). Z kolei Str03 ma w swoim genomie kasete toksyna-antytoksyna typu HicA/B,
ktora moze dziata¢ jak "modut uzaleznienia", ograniczajac zdolno$¢ gospodarza do

przetrwania po utracie profaga®?.



Ostatnim opisanym przeze mnie gatunkiem z klasy Caudoviricetes byt bakteriofag
Thurquoise - odlegty krewniak faga phiAGATE (mojego pierwszego obiektu badawczego).
Wirus ten zakaza Bacillus thuringiensis, a jego izolacji dokonal zespot profesora Marcina
Lukaszewicza z Uniwersytetu Wroctawskiego. Genom Thurquoise, o dtugosci ponad 157
kpz ma budowe typowa dla rodzaju Caeruleovirus. Doglebna analiza wykazata obecnos¢
charakterystycznych sekwencji powtérzonych bedacych prawdopodobnie miejscem
rozcinania konkatamerow (dtugich nici zawierajgcych wiele kopii genomu) do pojedynczych
funkcjonalnych kopii. Fag zostat opisany w artykule ,,Genome, biology and stability of the
Thurquoise phage — A new virus from the Bastillevirinae subfamily”©,

W opisanych powyzej pracach skupilem sie na analizie i zrozumieniu struktury

genomdéw wirusowych. W niniejszym tekscie staratem si¢ uniknag¢ nadmiernego zagtebiania

si¢ w techniczne szczegoOly procesu badawczego oraz w drobiazgowe opisy konkretnych
genow. Nalezy jednak podkresli¢, ze dla kazdego z badanych fagéw przeprowadzitem
doktadng analize danych sekwencyjnych i powigzan ewolucyjnych, krytycznie oceniajac
jako$¢ informacji dostgpnych w bazach danych oraz dokonujac interpretacji struktury
genomoOw. Przeprowadzenie tych badan bylo pracochtonne, jednak niezwykle
satysfakcjonujace, stanowigc rodzaj ,,$ledztwa” majacego na celu wiarygodne wyjasnienie
sposobu funkcjonowania maszynerii molekularnej wirusa. Proces ten wymagat kreatywnego

wykorzystania technik biologii obliczeniowej, molekularnej i ewolucyjnej, a takze genomiki.

Reorganizacja systematyki bakteriofagow

Z analiz poszczeg6lnych genomow wyciggnatem szersze wnioski dotyczace ewolucji

1 systematyki wirusow.

Juz w pracy ,,The Discovery of phiAGATE, A Novel Phage Infecting Bacillus
pumilus, Leads to New Insights into the Phylogeny of the Subfamily Spounavirinae”®:t
zwrocitlem uwage, ze obowigzujaca do tej pory systematyka podrodziny Spounavirinae nie
jest w stanie uchwyci¢ réznorodnosci spokrewnionych wiruséw 1 nie odzwierciedla
najbardziej prawdopodobnego scenariusza ich filogenii. Wniosek ten byta jednym z punktow
wyijscia do badan opisanych w artykule ,,Analysis of Spounaviruses as a Case Study for
the Overdue Reclassification of Tailed Phages”2’. W publikacji tej zaprezentowany zostat
szereg dowodow na prawdziwos$¢ postawionej przeze mnie tezy. W konsekwencji, na

miejsce dawnej podrodziny Spounavirinae, utworzona zostala nowa rodzina wiruséw o
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nazwie Herelleviridae, a takze pig¢ nowych podrodzin i siedem nowych rodzajow. Prace te
prowadzitem jako cztonek Migdzynarodowego Komitetu Taksonomii Wirusow (ICTV). Z
kilkoma innymi cztonkami komitetu przygotowaliémy takze prace opisujgcg strukturg,
biologie i znaczenie rodziny Herelleviridae, zatytulowang ,,ICTV Virus Taxonomy
Profile: Herelleviridae®%, Wspomniane prace przyczynily sie do gruntownej reorganizacji
systematyki bakteriofagéw, dostosowujacej te dziedzing do wymogow ery post-genomowej.
Najwazniejszym efektem wspomnianej reorganizacji byta likwidacja polifiletycznych rodzin
majgcych jedynie znaczenie historyczne (takich jak Siphoviridae, Podoviridae i Myoviridae)
1 zastgpienie ich rodzinami odpowiadajacymi liniom ewolucyjnym podobnych genetycznie
wirusow"2, Kolejnym rezultatem byto wyrdznienie dziesiatkdéw nowych rodzajow i setek
gatunkow™’, Bralem bezposredni udziat w podejmowaniu wielu z tych decyzji, a cze$é z

nich byta inspirowana przedstawionymi powyzej pracami.

Ukoronowaniem mojej pracy bylo zaproszenie mnie do grona ekspertow, ktorych
zadaniem bylo jasne sformutowanie podstawowych zasad rzadzacych taksonomig wirusoéw.
Efektem obrad tej grupy byta deklaracja ,,Four principles to establish a universal virus
taxonomy® opisujaca oficjalne stanowisko catego ICTV w sprawie podstawowych

zatozen 1 kierunkdw rozwoju systematyki wirusow.

Podsumowujac moja dziatalno$¢ badawcza, za najwazniejsze dokonania

przedstawione w osiggni¢ciu naukowym uwazam:

I.  Opisanie siedmiu nowych gatunkéw bakteriofagéw: odkrytem unikatowe cechy

nieznanych wczesniej wirusow, opisatem nowe schematy organizacji genomu a takze

elementy genetyczne i ich potencjalne zastosowania.

Il.  Postep w taksonomii fagéw - wyniki moich badan przyczynily si¢ do reorganizacji 1

modernizacji systematyki fagéw ogonkowych, a w szczegdlnosci, do wyrdznienia

rodziny Herelleviridae. Obecnie rodzina ta obejmuje 34 rodzaje i 92 gatunki.



d) Pozostale osiagniecia naukowe:

Poza moim gléwnym tematem badawczym dorobilem si¢ szeregu innych osiggnie¢ o
tematyce niezwigzanej bezposrednio z genomikg 1 filogenetyka fagéw z rzedu
Caudoviricetes. Osiagniecia te pozwolitem sobie skrotowo opisa¢ w kolejnych

podrozdziatach niniejszego wniosku.

Wykorzystanie metod genetyki bakteriofagow do projektowania algorytmow

bioinformatycznych

W ostatniej dekadzie zgromadzono petabajty odczytéw z sekwencjonowania metagenomow,
a wsrdd sekwencji ztozonych z tych danych zidentyfikowano niemal dziesi¢¢ miliondw
gatunkow bakteriofagow. Niestety, nie wiemy jakie gatunki bakterii sg infekowane przez
wigkszo$¢ z tych wirusow. Techniki laboratoryjne pozwalajace na identyfikacje gospodarzy
sa pracochtonne, dlugotrwate 1 wymagaja zazwyczaj hodowli mikroorganizméw w
warunkach laboratoryjnych. W praktyce, uniemozliwia to identyfikacje w przewidywalnej
przysztosci wigkszosci par fag-gospodarz, gdyz liczba mozliwych kombinacji siega
miliardow, a wielu mikroorganizmow nie da si¢ obecnie hodowa¢. Niemniej, znajomos$¢
zakresu gospodarzy jest konieczna do zrozumienia roli wirusow w ekosystemach 1
mikrobiomach. Co wigcej, wiedza ta jest kluczem do zastosowania wirusoOw bakteryjnych w
biotechnologii 1 terapii fagowej (metodzie zwalczania zakazen bakteryjnych za pomoca

bakteriofagow)®.

Problem identyfikacji gospodarzy wirusoéw wykrytych w danych metagenomowych mozna
przynajmniej czeSciowo rozwigza¢ przez zastosowanie metod obliczeniowych do
przewidywania interakcji na podstawie sekwencji genomow obydwu partnerow. Zadanie to
jest jednak skomplikowane, poniewaz sekwencje bakteriofagdw czesto nie sg podobne do
sekwencji ich gospodarzy, a laczace je zaleznosci moga by¢ trudne do wychwycenia.

Sprawia to, ze metody przewidywania interakcji sg wcigz bardzo zawodne.

Wraz z grupg kierowang przez doktora Andrzeja Zielezifiskiego bralem udziat w
opracowaniu programu Phirbo - innowacyjnego algorytmu przewidywania par fag-
gospodarz. Zaproponowana metoda jest rozszerzeniem programu BLAST, ktory do chwili
obecnej jest jednym z najlepszych algorytméw wykorzystywanych do typowania

gospodarzy. Wyjatkowa cechg proponowanej metody jest fakt, ze znajduje ona powigzanie
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migdzy wirusem a bakterig posrednio, korzystajac z wynikéw przyroOwnania obydwu
sekwencji do bazy danych zawierajacych genomy innych bakterii. Mozliwo$¢ wystapienie
interakcji jest szacowana na podstawie podobienstwa list rankingowych najwyzej
punktowanych trafien. Podejscie takie poprawia jakos¢ przewidywan typowania gospodarzy
wirusOw w przeprowadzonych testach. Dzigki temu program Phirbo okazat si¢
skuteczniejszy od wiodacych narzedzi wykorzystujacych przyrownanie sekwencji
(BLAST), analize¢ jej sktadu (WIsH), a takze opublikowanych w podobnym okresie
programéow wykorzystujacych uczenie maszynowe (VirHostMatcher-Net, PHP). Co wiece;,
stworzony algorytm sprawdzil si¢ relatywnie dobrze w przypadku pofragmentowanych i
niekompletnych sekwencji genomowych wiruséw. Wyniki te zostaly opisane w pracy
, raxonomy-aware, sequence similarity ranking reliably predicts phage-host

relationships™®®, w ktorej uczestniczylem w interpretacji biologicznego znaczenia

wynikéw. dostosowaniu zalozen algorytmu do specyfiki genoméw bakteriofagowych i

opisywaniu uzyskanych rezultatéw.

Wspotpraca z grupa doktora Zielezinskiego zaowocowata takze przygotowaniem serwisu

internetowego PHD (Phage and Host Daily), ktory publikuje aktualne statystyki dotyczace

znanych oddzialywan bakteriofagéw i1 ich gospodarzy w kontek$cie obowigzujacej
taksonomii wiruséw i bakterii. Serwis ten zostal opublikowany w pracy ,,Daily Reports on

Phage-Host Interactions™™?®, w ktorej zajmowalem sie zagadnieniami zwigzanymi z

genomika i taksonomia fagdw, a takze pomagatem przy projektowaniu niektoérych rozwiazan

interfejsu uzytkownika i pisaniu manuskryptu.

W 2021 roku zostatem zaproszony do wspotpracy przez doktora Felipe Hernandes Coutinho
z Uniwersytetu Miguela Hernandeza w Alicante (Hiszpania). Jej wynikiem jest publikacja
,RaFAH: Host prediction for viruses of Bacteria and Archaea based on protein
content”™8 opisujaca program, ktory ,,uczy si¢” rozpoznawaé gospodarzy na podstawie
analizy rodzin biatkowych wystgpujacych w genomach fagéw. Program wykorzystuje
szereg metod uczenia maszynowego, w tym algorytm losowego lasu (ang. Random Forest -
RF) i ukryte modele Markowa (ang. Hidden Markov Models - HMMs). Metoda taka okazata
si¢ skutecznym sposobem przewidywania interakcji, szczegdlnie na wyzszych poziomach

taksonomicznych. Moja rola w zespole RaFAH byla pomoc w projektowaniu testow

sprawdzajacych jako$¢ przewidywan programu oraz interpretacji znaczenia biologicznego

wynikow.
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Ponadto, wraz z mgr. Maciejem Michalczykiem (studentem realizujagcym prace magisterska
pod moja opieka) wiaczyliSmy si¢ w badania doktora Roacha i profesora Edwardsa z
Uniwersytetu w Adelajdzie (Australia) majace na celu ocene jakosci przewidywan réznych
programéw shuzacych do wykrywania profagéw (zintegrowanych genomow fagoéw
tagodnych) w genomach bakterii. Nasz udziat w implementacji czg$ci narzedzi zaowocowat
wspoétautorstwem  publikacji  “Philympics 2021: Prophage Predictions Perplex

Programs” "2,

Podsumowujac, w przedstawionych powyzej pracach pehilem role eksperta od biologii

bakteriofagow. Korzystajac z doswiadczenia zdobytego w obydwu dziedzinach

wystepowalem jako ..posrednik” lub ..tlumacz” pomiedzy spoleczno$cia wirusologdw i

bioinformatykéw. Staratem sie ulatwi¢ porozumienie badaczy, ktoérych wspotprace uwazam

za kluczowa dla rozwoju mojej dyscypliny naukowe;j.

Badanie bialek i peptydow o potencjalnym zastosowaniu medycznym

Poza genetyka i1 systematyka bakteriofagow interesuje mnie tez wykorzystanie biatek
fagowych w praktyce, szczegolnie w kontek$cie problemu opornos$ci bakterii na antybiotyki.

Chcac zmierzy¢ si¢ z tym problemem, opracowatem metode izolacji enzybiotykéw (czyli

enzymoOw  przeciwdrobnoustrojowych wytwarzanych przez fagi) bezposrednio =z

metagenomoéw izolowanych ze Srodowiska. Sercem zaproponowanej przeze mnie metody

jest zestaw  programow, ktory wykorzystuje dane z  wysokoprzepustowego
sekwencjonowania metagenomow do masowej identyfikacji enzymow o wilasciwosciach
bakteriobojczych. Projekt ten uzyskal finansowanie w formie grantu NCBR Lider

L.ECc0Zybiotics — innowacyjna metoda izolacji enzybiotykow dla weterynarii i

biotechnologii”, ktérego celem jest wdrozenie zaprojektowanej procedury. Pilotazowe

zastosowanie uproszczonej wersji mojej metody doprowadzito juz do identyfikacji nowej
endolizyny zabijajacej bakterie z rodzaju Rothia. Izolacja i charakterystyka enzymu zostaty
opisane w pracy ,,New Phage-Derived Antibacterial Enzyme PolaR Targeting Rothia
spp”F#, przygotowanej razem z zespotem Biologii Molekularnej Bakteriofagéw IIDT PAN,
a jego zastosowanie w zlozonym wspolnie wniosku patentowym ,,Polipeptyd i jego

zastosowanie jako Srodek bakteriobojczy wobec bakterii Rothia sp”.

Warto podkresli¢, ze w dziedzinie proteomiki stosowanej moje zainteresowania nie

ograniczaja si¢ do bialek bakteriofagowych. Zajmowatem si¢ takze peptydami o
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wlasciwosciach przeciwdrobnoustrojowych 1 peptydami penetrujacymi komorke, co
zaowocowato dwiema pracami przegladowymi ,,Plant antimicrobial peptides™™ oraz
,Viral and other cell-penetrating peptides as vectors of therapeutic agents in
medicine”™, ktore wspottworzylem wraz z zespotem Zaktadu Wirusologii Molekularne;

UAM.

Wykorzystanie metod transkryptomicznych i proteomicznych do badania

mechanizmow obrony roslin

Razem z zespotem Zaktadu Wirusologii Molekularnej UAM kierowanym przez prof. UAM
dr hab. Roberta Nawrota prowadzilem takze badania zmierzajace do wyjasnienia
mechanizméw odpornos$ci roslin leczniczych na atak patogena. Efektem tych badan byty
dwie publikacje. W pierwszej z nich “Combination of transcriptomic and proteomic
approaches helps to unravel the protein composition of Chelidonium majus L. milky
sap™®®  wykorzystalismy synergie pomiedzy badaniami transkryptomicznymi i
proteomicznymi, aby opisa¢ proteom soku mlecznego glistnika jaskotcze ziele — waznej
rosliny zielarskiej stosowanej zarowno w medycynie konwencjonalne;j, jak i tradycyjnej. Z
kolei w artykule ,,Characterization and expression of a novel thaumatin-like protein
(CcTLP1) from papaveraceous plant Corydalis cava™? opisane zostalo nowe biatko
taumatyno-podobne u innej rosliny zielarskiej — kokoryczy pustej. Bialko to jest
najprawdopodobniej zwigzane z odpowiedzig rosliny na atak patogena, a w pracy opisana

zostala jego identyfikacja, izolacja a takze przewidywana struktura i ewolucja.

Badania nad odpowiedzig ro$lin na atak patogena prowadzilem réwniez we wspodlpracy z
zespotem prof. Aleksandry Obrgpalskiej-Steplowskiej z Instytutu Ochrony Roslin PIB w
Poznaniu. W pracy “Effect of temperature on the pathogenesis, accumulation of viral
and satellite RNAs and on plant proteome in peanut stunt virus and satellite RNA-
infected plants”®’ badali$my biatka, ktorych produkcja zmienia sie w odpowiedzi na

infekcje wirusem kartowatosci orzecha ziemnego i jego satelitarnym RNA.

Moja rola w opisanych powyzej badaniach byly analizy bioinformatyczne, statystyczne oraz

pomoc w interpretacji wynikéw i formulowaniu hipotez.
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Badanie oddzialywan mikroorganizmow w ekosystemach slodkowodnych

Zawsze fascynowala mnie zalezno$¢ miedzy biologia bakteriofagow 1 strukturg
ekosystemow, w ktoérych wystepuja. Sktonito mnie to do zaangazowania w badania z zakresu
mikrobiologii $rodowiska. W pierwszej pracy dotyczace] tego tematu analizowatem
ekosystem Jeziora Goreckiego, z ktorego wyizolowatem dwa pierwsze odkryte przeze mnie
fagi. Badania opisane w pracy ,,Phytoplankton, culturable bacteria and their
relationships along environmental gradients in a stratified eutrophic lake”™® wykazaty,
ze fitoplankton reaguje na gradienty ekologiczne takie jak temperatura, stezenie NH*" i
fosforu, natomiast dla bakterii heterotroficznych wazniejsze jest st¢zenie utlenionych form
azotu i zageszczenie populacji fitoplanktonu. Badania te byty kolejnym krokiem w kierunku
zrozumienia mikrobiologicznej sieci troficznej funkcjonujacej w eutroficznych jeziorach, a

moja rola bvla molekularna i bioinformatyczna analiza skladu gatunkowego bakterii

heterotroficznych.

Podobng role pehitlem w pracy “Cylindrospermopsin Biodegradation Abilities of
Aeromonas sp. Isolated from Rusalka Lake™™ w ktorej udato sie wyizolowaé i
zidentyfikowa¢ bakterie zdolne do degradacji cylindrospermopsyny - silnej hepatotoksyny

wytwarzanej przez cyjanobakterie.

Badania nad bakteriami zdolnymi do rozktadu toksyn sinicowych kontynuowatem w pracy
“Correlation between specific groups of heterotrophic bacteria and microcystin
biodegradation in freshwater bodies of central Europe™™®, w ktérej zastosowalem
metody metagenomiczne do badania relacji migdzy bakteriami heterotroficznymi a
biodegradacjg mikrocystyny w zbiornikach wodnych Wielkopolski. Badanie wykazato, ze
niektore grupy bakterii heterotroficznych, takie jak Aeromonas i Pseudomonas, byty zdolne

do rozktadania mikrocystyny.

Opisane powyzej badania prowadzitem pod kierunkiem ekspertow z dziedziny hydrobiologii

1 biochemii sinic z Wydziatow Biologii UAM oraz Biochemii UJ.
Filogenetyka, filogenomika i biologia ewolucyjna organizmow eukariotycznych

Moje doswiadczenie z zakresu filogenetyki, taksonomii i biologii ewolucyjnej okazato si¢
uzyteczne w projektach dotyczacych organizmow eukariotycznych. Wiaczyltem sie w

prowadzone na Wydziale Biologii UAM badania ewolucji 1 genetyki populacyjnej mchow
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(,,Molecular, morphological, and ecological differences between the terrestrial and
aquatic forms of Oxyrrhynchium speciosum (Brid.) Warnst.(Brachytheciaceae)”®) oraz
ro$lin nagonasiennych (,,Characterization of the complete chloroplast genome of Pinus
uliginosa (Neumann) from the Pinus mugo complex”™2). Z kolei wspotpraca z zespotem
fizjologii zwierzat zaowocowata praca przegladowa ,,Uncoupling proteins of
invertebrates: A review™! w ktorej omawiana byla wazna rodzina Dbiatek

zaangazowanych w funkcjonowanie mitochondriow zwierzat.

W kazdej ze wspomnianych powyzej prac, moim wkladem byla analiza ré6znorodnosci i

ewolucii tych bialek, gendéw i genomoOw a takze interpretacja uzyskanych w ten sposob

danych w kontekscie taksonomii i biologii molekularnej badanych organizmow.

Informacja o wykazywaniu si¢ istotng aktywnos$cia naukowg albo artystyczng
realizowang w wiecej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury, w
szczegoOlnosci zagranicznej

e W 2021 roku podjatem wspoltprace z zespotem doktora Roacha i profesora Edwardsa

z Akceleratora do spraw Eksploracji Mikrobiomu Uniwersytetu Flindersa w
Adelajdzie (Australia). Nasza wspodlna praca miata na celu ocen¢ jakosci
przewidywan réznych programoéw shuzacych do wykrywania profagéw w genomach

bakterii, co zaowocowato publikacjg "%,

e W 2017 roku odbytem 3-miesieczny staz w Zespole Metagenomiki Uniwersytetu w

Utrechcie (Krdlestwo Niderlandow). Staz ten zapoczatkowat wieloletnig wspotprace

z kierownikiem tego zespotu prof. Basem E. Dutilhem, ktora jest kontynuowana

réwniez po przenosinach profesora do Europejskiego Centrum Bioinformatyki

Wirusow na Uniwersytecie Friedricha Schillera w Jenie (Niemcy). Efektem
0s7,0s9,P9,P12,P14,P17,P18,P20,P25

wspotpracy jest szereg artykutow dotyczacych

metagenomiki, nowych metod bioinformatycznych i systematyki wiruséw.

e W 2015 roku odbylem miesigczny staz badawczy w Katedrze Infekcji, Odpornosci i

Stanu Zapalnego, Wydzialu Nauk Medycznych, Uniwersytetu w Leicester

(Zjednoczone Krolestwo Wielkiej Brytanii i Irlandii Pétnocnej). Podczas tego

wyjazdu prowadzitem pod kierunkiem prof. Marthy R.J. Clokie prace nad

bakteriofagami Clostridioides, ktére zostaty opisane w publikacjach 931,
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e W 2015 roku odbylem 2-miesieczny staz badawczy w Instytutcie Immunologii i

Terapii Doswiadczalnej PAN im. Ludwika Hirszfelda we Wroctawiu. Podczas tego

wyjazdu prowadzitem pod kierunkiem prof. Krystyny Dgbrowskiej prace nad

bakteriofagami Streptococcus, ktére zakonczyly sie publikacja %2, a pozniejsze
rozszerzenie wspOlpracy na badania dotyczace identyfikacji i produkcji endolizyn

zaowocowaly artykutem 2% oraz zgloszeniem patentowym.

e W roku 2014 prof. Andrew M. Kropinski (6wczesny przewodniczacy Podkomisji do

Spraw Wirusé6w Bakterii i Archeondéw) zaprosit mnie do udziatu w pracach
Migdzynarodowego Komitetu Taksonomii Wirusow (ICTV). W ramach Komitetu
prowadzitem prace zmierzajgce do reorganizacji systematyki wiruséw bakteryjnych
opisane w artykutach 9798959 Jako kierownik grup badawczych wiruséw Bacillus
i wirusow z rodziny Herelleviridae bytem takze wspotautorem dorocznych raportow

Podkomisji do Spraw Wiruséw Bakterii i Archeonow —==m=5E20EEE .

e (Od 2021 roku wspotpracuje z zespotem doktora Felipe Hernandesa Coutinho oraz

prof. Francisco Rodrigueza-Valery z Zaktadu Produkcji Ro$linnej i Mikrobiologii z

Uniwersytetu Miguela Hernandeza w Alicante (Hiszpania). W wyniku tej
wspotpracy powstata publikacja "8 w ktorej opisalismy RaFAH - nowy program
wykorzystujacy uczenie maszynowe do przewidywania interakcji wirusOw 1 ich

gospodarzy.

e W 2021 roku za posrednictwem profesora Mikotaja Kokocinskiego z UAM

nawigzatem wspolprace prof. Dariuszem Dzigg z Pracowni Metabolomiki

Uniwersytetu Jagiellonskiego w Krakowie. Nasze wspolne badania dotyczg bakterii

zdolnych do rozktadu toksyn sinicowych. Wyniki tej wspolpracy opisano w pracach
P8,p16

Podsumowanie wspotpracy z osrodkami krajowymi i migdzynarodowymi przedstawiono w

tabeli 1.

Tabela 1. Aktywnos$¢ naukowa wnioskodawcy realizowang w wigcej niz jednej uczelni,

instytucji naukowej

wspotpraca wspolpraca
krajowa migdzynarodowa
prace w osiggnigciu 2 4
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prace ogétem 6 13

wyjazdy naukowe 1 2

czas trwania wyjazdow 2 4
w miesigcach

Informacja o osiagnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych
nauke lub sztuke

Osiagniecia dydaktyczne

Od 2019 roku jestem promotorem pomocniczym pracy doktorskiej magister Sophii
Baldysz pod tytutem ,Nowa metoda identyfikacji bakteriofagowych biatek
litycznych oddziatujacych ze $ciang komorkowa bakterii”.

Bytem promotorem 14 prac licencjackich 1 9 magisterskich. Staram si¢ angazowacé
studentow w prace badawcze, dzigki temu dwoje z nich zostalo wspotautorami

publikacji naukowych.
Bytem recenzentem 12 prac licencjackich i 6 magisterskich.

Sprawowalem rol¢ opiekuna w projektach ,,Studenckie kota naukowe tworza
innowacje” Ministerstwa Edukacji 1 Nauki oraz grantach “Study@research” oraz
“BESTStudentGRANT” finansowanych ze $rodkow programu ,Inicjatywa
doskonatosci — uczelnia badawcza” (ID-UB) przyznanych UAM.

W latach 2012-2023 bylem opiekunem naukowym Sekcji Wirusologii i
Biotechnologii Molekularnej Kota Naukowego Przyrodnikéw UAM.

Jestem autorem 4 rozdziatow podrecznika akademickiego “Wirusologia” pod red.
prof. dr hab. Anny Gozdzickiej-Jozefiak (wyd. 1 2019 r., wyd. II 2022 r.) 1
wspotautorem rozdziatu “Wykorzystanie wirusow w biotechnologii, biologii
molekularnej 1 inZynierii genetycznej” oraz aneksu “Taksonomia wiruséw i

subwirusowych czynnikow zakaznych”

Od rozpoczecia studiow doktorskich prowadze zajecia zwigzane z wirusologia dla
studentow kierunkéw biologia, biotechnologia i1 bioinformatyka na Wydziale

Biologii UAM. Od momentu zatrudnienia na peten etat (2013 rok) realizuj¢ roczne
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pensum wynoszace 210 godzin dydaktycznych. Wyszczegdlnienie przedmiotow z

podziatem na pelniong funkcj¢ oraz lata akademickie znajduje si¢ w ponizszej tabeli:

(kierunek biologia/biotechnologia)

nazwa przedmiotu sprawowana funkcja rok_ .
akademicki
koordynator
Metagenomika wyktadowca 2022/23
prowadzacy ¢wiczenia
. . koordynator
w I
Irusologia . wyktadowca 2022/23
(kierunek bioinformatyka) L .
prowadzacy ¢wiczenia
Principles of medical virology wspotprowadzacy ¢wiczenia | 2020-2023
Wirusy w srodowisku: praktyczny
kurs poszukiwania i identyfikacji oordyn’atc.>r . 2017-2023
. , prowadzacy ¢wiczenia
bakteriofagow
Mikrobiologia i wirusologia wspotprowadzacy ¢wiczenia 2016/17
koordynator
Viruses and Environment wyktadowca 2013-2014
prowadzacy ¢wiczenia
: . . . o . 2011/12,
Mikrobiologia przemystowa wspotprowadzacy ¢wiczenia 9014-2016
Wirusologia
Irusolog! wspblprowadzacy éwiczenia | 2012-2023

Osiagniecia organizacyjne

e Kierowalem projektami:

o NCBR LIDER nr 5/0023/L-10/18/NCBR/2019

“EcoZybiotics — innowacyjna metoda izolacji enzybiotykow dla weterynarii 1

biotechnologii” (2019-2023, 1 430 000 zt)

o NCN SONATA nr 2016/23/D/INZ2/00435

“Mechanizmy ekspresji genéw u fagdw z grupy Bastille kluczem do ich

potencjalnych zastosowan (2017-2022, 658 850 zt)
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o NCN PRELUDIUM nr 2011/01/N/NZ9/00760
“Biologia nowo odkrytego bakteriofaga phiAGATE i jego rola w ekosystemie
jeziora eutroficznego” (2016-2020, 149 800 zt)

o CEDROB “Wspieramy rozw¢;j”
“Bakteriofagi dla bezpiecznej zywnosci” (2017, 20 000 zi, grant CSR finansowany
przez firme prywatng)

e (d 2014 jestem cztonkiem Migdzynarodowego Komitetu Taksonomii Wiruséw (ICTV).
W latach 2014-2019 petnitem role kierownika grupy badawczej wiruséw Bacillus, od

2019 roku kieruj¢ grupa badawcza do spraw wirusow z rodziny Herelleviridae.

e W roku 2021 bralem udziat w pracach Zespotu ds. opracowania programu dla kierunku

Bioinformatyka, ktéry funkcjonuje na Wydziale Biologii od roku 2022.

e W latach 2018-2019 organizowatem wizyty edukacyjne w niemieckich firmach
biotechnologicznych i1 centrach wspotpracy naukowo-przemystowej dla studentéw

UAM w ramach programu NCBR POWR.03.01.00-00-K388 / 16.

e W latach 2016-2019 bylem przedstawicielem pracownikow naukowych
nieposiadajacych stopnia doktora habilitowanego w radzie Instytutu Biologii

Eksperymentalne;j.

e W roku 2018 wspodtorganizowatem we Wroctawiu konferencje¢ “Viruses of Microbes”

(EMBO).

Osiagnie¢cia popularyzujace nauke

e Wspodlorganizowatem warsztaty dla uczniéw liceum i szkoét podstawowych w ramach
projektu: “PAFSE - Partnerships for science education” finansowanym ze $rodkoéw
programu Horizon 2020 (SEP-210673304, koordynator prof. UAM dr hab. Eliza
Rybska).

e Udzielitem wywiadu do numeru 4/2020 ,,Zycia Uniwersyteckiego” pt. ,,Nasi eksperci o

koronawirusie” (Nawrot R, Barylski J, Broniarczyk J).
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e Udzielitem wywiadu do numeru 06/2020 pisma ,,Merkuriusz” pt. ,,O nowym wirusie,
fikcji Koontza i niejednoznacznych scenariuszach...” (Nawrot R, Barylski J,
Broniarczyk J).

e Udzielitem wywiadu promujgcego rezultaty realizacji projektu pt. “Czy enzybiotyki
zastapig antybiotyki?” opublikowanego na portalu “Rzecz O Innowacjach”

(https://rzeczo.pl/czy-enzybiotyki-zastapia-antybiotyki 2020).

e W roku 2020 bralem udzial w przygotowaniu wydarzenia popularnonaukowego ,,Noc

Biologow™.

e W latach 2016-2018 prowadzitem wyktady i ¢wiczenia promujgce Wirusologie dla
uczniéw klas patronackich podczas ,,Dni Akademickich” na Wydziale Biologii UAM.

e W roku 2016 12018 bratem udziat w przygotowaniu wydarzenia popularnonaukowego

,,Noc Naukowcow”.

e W roku 2016 bratem udziat w przygotowaniu XIX Poznanskiego festiwalu Nauki i
Sztuki.

e Pelnilem rol¢ konsultanta naukowego wystawy ,,Pandemia” Aleksandry Ska w Galerii

Sztuki Piekary w Poznaniu (2015).

Inne wazne informacje dotyczace kariery zawodowej

Whioski patentowe i wspolpraca z otoczeniem spoleczno-gospodarczym

e Jestem wspdtautorem wniosku patentowego ,,Polipeptyd i1 jego zastosowanie jako
srodek bakteriobdjczy wobec bakterii Rothia sp” (P.445254) wraz z zespotem pracowni
Samodzielnego Laboratorium Bakteriofagowego 1ITD PAN we Wroctawiu.

o  Wspottworzylem ekspertyze 11/1915-1/07/2020/2020; “Wykonanie badan eksperckich i
przeprowadzenie testow laboratoryjnych polegajacych na walidacji wynikow dziatania

narzedzia in silico Camino” dla Camino Science Sp. z 0.0.

e Wspoéttworzytem ekspertyze JG-171/2022-UCITT; “Wykonanie badan eksperckich i
przeprowadzenie analizy do identyfikacji sekwencji potencjalnie kodujacych biatka

lityczne pochodzenia bakteriofagowego i bakteryjnego w materiale pochodzacym z
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sekwencjonowania metoda NGS prob metagenomowych pozyskiwanych z bioptatow
pobieranych od pacjentow (do 200 préb) oraz we wskazanych przez Zamawiajacego

bazach danych genomowych” praca wykonana dla IITD PAN we Wroclawiu.

Kursy ksztalcenie i rozwdj umiejetnoSci:
e Ukonczytem kursy:
o Tworzenie biologicznych baz danych i stron internetowych (ideas4biology, 2017 )
o Bioinformatyczne aspekty analiz metagenomicznych (ideas4biology, 2014 )
o Prokaryota i wirusy — nowoczesna analiza danych (ideas4biology, 2014)
o Podstawy bioinformatyki strukturalnej (VitalnSilica, 2011 )
e Uczestniczytem w warsztatach:
o "Annotation Workshop" (analiza genomow fagowych, IITD PAN, 2015)
o “Praktyczne aspekty spektrometrii mas” (PTSM, 2014)

Miedzynarodowe i krajowe nagrody za dzialalno$¢ naukowa

Po uzyskaniu stopnia doktora

e Nagroda zespotowa III stopnia Rektora UAM za osiagnigcia w pracy dydaktycznej,
2022

e Laureat Polskiej Nagrody Inteligentnego Rozwoju 2020 w kategorii “Naukowiec

przysztosci”

e Nagroda Ministra Edukacji 1 Nauki za znaczace osiagnigcia w zakresie dzialalnosci

dydaktycznej dla zespotu: dr Jakub Barylski, dr hab. Justyna Broniarczyk, prof. Julia

Durzynska, prof. Anna Gozdzicka-Jozefiak, prof. Robert Nawrot, prof. Elzbieta
Porgba, dr Alicja Warowicka za przygotowanie podrecznika akademickiego

“Wirusologia” pod red. prof. dr hab. Anny Gozdzickiej-Jézefiak - 2020 r.

e Stypendium ID-UB Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu w
Priorytetowym Obszarze Badawczym 2 (POB 2), Zadanie 09 — Wsparcie Najbardziej
produktywnej naukowo mtodej kadry, 11.2020 r.
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e Zespolowa Nagroda III stopnia Rektora Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w

Poznaniu za osiggni¢cia naukowe w latach 2014, 2015, 2017

e Nagroda gltowna za plakat "®alysl nowy enzybiotyk z faga phiAGATE" na Il
Konferencji Wydziatu Biologii UAM 2014.

e Nagroda Prezydenta Miasta Poznania za wyrdzniajaca si¢ prac¢ doktorska pt.
,»Charakterystyka nowo odkrytego bakteriofaga ®AGATE wyizolowanego z wody i

osadow Jeziora Goreckiego” 2013

Przed uzyskaniem stopnia doktora

e [Laureat konkursu na najlepszy pomyst biznesowy, Konferencja: Bioinnowacje

Biotechnologia & Biznes, Gdansk-Gdynia 2010.

Dane naukometryczne

wg. roku 5-letni wg. listy z

publikacji: (2022) roku 2023
Sumaryczny Impact Factor 1134 139,8 129,9
Sumaryczna liczba punktéw MEIN (2023): 2033* n.d. 3370
Wedlug bazy: WoS Scopus Scholar
Liczba indeksowanych publikacji: 35 33 39
Indeks Hirscha: 17 17 18
Liczba cytowan: 980 1046 1585
- bez autocytowan 954 n.d. n.d.
Whiosek patentowy 1

(*) metryka zawiera publikacje oceniane sprzed zmiany zakresu punktow w 2017 r.
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