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Recenzja osiagni¢cia naukowego oraz dorobku naukowego, dydaktycznego
i organizacyjnego dr. Dawida Bielewicza,
ubiegajacego si¢ 0 nadanie stopnia
doktora habilitowanego w dziedzinie nauki Scisle i przyrodnicze,
w dyscyplinie nauki biologiczne
Wykonano na zlecenie Rady Naukowej Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu im.

Adama Mickiewicza w Poznaniu z dnia 21 lutego 2025 roku na podstawie uchwaty
nr 11/02/2025.

Recenzja zostala opracowana na podstawie przestanej dokumentacji, w tym
autoreferatu, osiagni¢cia naukowego pt.: ,,Nowe mechanizmy regulacji biogenezy mikroRNA
Arabidopsis thaliana” powstatego w wyniku badan opublikowanych w czterech artykulach
naukowych, treSci pozostatych publikacji autorstwa Dr Dawida Bielewicza iinnych
dokumentoéw oraz informacji dostgpnych w bazach wiedzy oraz na stronach internetowych
czasopism, w ktérych Wnioskodawca opublikowat wyniki badan.

1. Wyksztalcenie i przebieg pracy zawodowej

Kandydat uzyskat tytut doktora w dziedzinie biotechnologii w dniu 15 lipca 2015 roku,
konczac Migdzynarodowy Program Doktorancki sfinansowany przez Fundacj¢ na Rzecz Nauki
Polskiej. Doktorat realizowat w ramach wspodtpracy Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza
w Poznaniu oraz Uniwersytetu w Bazylei. Tematem jego rozprawy doktorskiej byta
"Transkrypcyjna i potranskrypcyjna regulacja biogenezy mikroRNA u Arabidopsis thaliana",
w ktorej zgtebial mechanizmy regulujace procesy dojrzewania mikroRNA w roslinach.

Weczesniej, w czerweu 2009 roku, ukonczyt studia magisterskie z biologii molekularnej
na Uniwersytecie im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, a w czerwcu 2007 roku uzyskat tytut
licencjata z biologii, specjalizujac si¢ w biologii molekularnej, rowniez na tym samym
uniwersytecie.

Kandydat rozpoczat swoja karier¢ zawodowa jako doktorant, biorac udziat
w Miedzynarodowym Programie Doktoranckim FNP, realizowanym w latach 2009-2015,
w ramach wspotpracy miedzy Uniwersytetem im. Adama Mickiewicza w Poznaniu



a Uniwersytetem w Bazylei. Po ukonczeniu doktoratu kontynuowal swoja karier¢ naukowa na
Uniwersytecie im. Adama Mickiewicza w Poznaniu.

Od pazdziernika 2015 roku do lipca 2016 roku odbyt staz podoktorski na Uniwersytecie
Bielefeld w Niemczech, w Wydziale Biologii, gdzie kontynuowal badania nad regulacja
biogenezy mikroRNA.

Od pazdziernika 2016 roku do wrze$nia 2020 roku petnit funkcj¢ adiunkta i kierownika
projektu (Sonata 2016/23/D/NZ1/00152) na Wydziale Biologii Uniwersytetu im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu, gdzie prowadzit badania nad regulacja ekspresji gendw w roslinach.
Od pazdziernika 2020 roku pelni funkcj¢ adiunkta oraz kierownika projektu OPUS
2022/45/6/NZ1/01273 w Centrum Zaawansowanych Technologii na Uniwersytecie im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu.

Jego dotychczasowa praca zawodowa koncentruje si¢ na badaniach nad biogeneza
mikroRNA 1 regulacja transkrypcyjng oraz potranskrypcyjng w roslinach, szczegodlnie
w Arabidopsis thaliana, co stanowi wazny wktad w rozwoj wiedzy w dziedzinie biotechnologii
1 biologii molekularne;j.

2. Ocena osiagni¢cia naukowego

Osiagnigcie naukowe przedstawione przez Dr. Dawida Bielewicza powstalo w wyniku
prac badawczych opisanych w czterech artykutach, w tym 3 oryginalne prace badawcze i jedna
przegladowa, ktore zostaty opublikowane w renomowanych czasopismach naukowych.

Publikacja nr 1, dotyczaca roli biatka HYLI w biogenezie mikroRNA na
poczatkowych etapach transkrypcji gendéw MIR, stanowi istotny wkiad w rozwdj wiedzy na
temat mechanizméw regulujacych ekspresje mikroRNA w roslinach. Biatko HYL1 zawiera
dwie domeny wigzace dwuniciowy RNA (dsRBD), sygnat lokalizacji jadrowej (NLS) oraz
nieustrukturyzowany rejon C-koncowy. Jest ono takze regulowane potranslacyjnie poprzez
mechanizmy fosforylacji 1 defosforylacji, co ma znaczenie dla jego aktywno$ci biologiczne;.
Badania wskazuja, ze w mutantach pozbawionych funkcjonalnego HYLI wystepuja
plejotropowe zmiany fenotypowe, w tym zaburzenia ksztattu lisci, opéznienia w kwitnieniu
oraz zmieniona odpowiedz na hormony ro$linne. Dotychczas nie zidentyfikowano ortologa
HYL1 w komérkach ssakow, co podkresla specyfike tego biatka dla roslin. Istotnym odkryciem
opisanym w publikacji bylo wykazanie, ze HYL1 moze nie tylko uczestniczy¢ w dojrzewaniu
miRNA, lecz rowniez peti¢ rolg w regulacji transkrypcji genéw MIR. Przeprowadzono
eksperymenty, ktore wykazaty, ze brak HYL1 skutkuje znacznym spadkiem aktywnosci
promotoréw genéw MIR, co sugeruje, ze HYL1 dziata jako pozytywny regulator transkrypcji
tych gendw. W celu potwierdzenia tej hipotezy zastosowano mutacje¢ w genie DCLI1, ktora
przywraca poziom miRNA w tle genetycznym mutanta hyl//-2. Jednakze ekspresja reportera
GUS pozostawata nadal obnizona, co sugeruje, ze regulacyjnarola HYL1 w transkrypcji genéw
MIR nie wynika jedynie z globalnej redukcji miRNA, lecz moze mie¢ charakter bezposredni.
W dalszych badaniach wykazano, ze HYL1 oddziatuje z czynnikami transkrypcyjnymi z
rodziny TOPLESS, ktore pelnig funkcj¢ represordw transkrypcji, co sugeruje potencjalny
mechanizm, za pomoca ktoérego HYL1 moze wpltywaé na ekspresj¢ genow MIR. Dalsze
eksperymenty, w tym analiza dystrybucji chromatynowej polimerazy RNA II w mutantach
hyl1-2, wykazaty zwigkszong akumulacj¢ tego enzymu w rejonach promotorowych genow



MIR, co wskazuje na potencjalne zatrzymanie polimerazy RNA II i ostabienie inicjacji
transkrypcji. Dodatkowo, wykorzystujac metode immunoprecypitacji chromatyny (ChIP),
wykazano, ze biatko HYL1 rzeczywiscie wigze si¢ z promotorami genow MIR, co stanowi
bezposredni dowdd jego roli w regulacji transkrypcji. Kolejnym istotnym odkryciem byto
potwierdzenie kolokalizacji HYL1 z polimeraza RNA II zaré6wno na etapie inicjacji
transkrypcji, jak 1 podczas jej elongacji. Wykorzystujac eksperymenty PLA (Proximity
Ligation Assay), co-IP oraz analiz¢ FRET, wykazano, ze HYL1 oddzialuje z polimerazg RNA
IT w sposéb niezalezny od biatek SE i DCL1. Dane te potwierdzaja, ze HYL1 moze dziata¢
jako kluczowy regulator transkrypcji genow MIR, wptywajac na procesy inicjacji i elongacji
transkrypcji, co stanowi istotne rozszerzenie dotychczasowej wiedzy o funkcji tego biatka.
Podsumowujac, wyniki przedstawione w publikacji dostarczaja nowego spojrzenia na funkcje
biatka HYL1, wskazujac, ze pelni ono nie tylko klasyczng role w dojrzewaniu miRNA, ale
takze uczestniczy w regulacji transkrypcji genow MIR poprzez interakcje z polimeraza RNA 11
1 czynnikami transkrypcyjnymi. Odkrycia te znaczaco poszerzaja wiedz¢ na temat biogenezy
miRNA u roélin i mogg mie¢ dalsze implikacje w badaniach nad regulacja ekspresji genow
w organizmach eukariotycznych. Z uwagi na kompleksowos¢ badan, ich nowatorski charakter
oraz wykorzystanie szerokiego spektrum metodologii molekularnej, osiagniecie to nalezy
oceni¢ jako istotny wklad w rozwdj nauki, co czyni je odpowiednim na cele habilitacji.

Publikacja nr 2 dotyczaca roli znacznika m6A w dojrzewaniu pri-miRNA stanowi
istotny wktad w rozw6j wiedzy na temat mechanizméw regulujacych ekspresje gendéw u roslin.
Badania przedstawione w tej pracy wnosza cenne informacje o roli epigenetycznych
modyfikacji RNA w biogenezie miRNA, a tym samym w szeroko poje¢tej regulacji procesow
rozwojowych 1 fizjologicznych u roslin. Autorzy w przekonujacy sposob wykazali, ze pri-
miRNA Arabidopsis thaliana podlegaja modyfikacji m6A, a obecno$¢ tego znacznika jest
niezbedna do prawidtowego dojrzewania czasteczek miRNA. Wyniki pracy wskazuja, ze
obnizony poziom m6A prowadzi do uposledzenia biogenezy miRNA, co zostato potwierdzone
przy uzyciu zaawansowanych technik badawczych, w tym sekwencjonowania, analiz RT-qPCR
oraz badan strukturalnych RNA. Jednym z kluczowych odkry¢ zaprezentowanych w publikacji
jest wptyw mo6A na struktur¢ drugorzedowa pri-miRNA, co warunkuje jego zdolno$¢ do
interakcji z komponentami kompleksu Mikroprocesora, takimi jak HYL1. W pracy wykazano
takze, ze metylotransferaza MTA, enzym odpowiedzialny za wprowadzenie znacznika mo6A,
oddziatuje z polimeraza RNA II, co sugeruje, ze modyfikacja ta zachodzi juz na etapie
transkrypcji. To odkrycie dostarcza istotnych dowodow na kotranskrypcyjny charakter
regulacji pri-miRNA 1 wskazuje na nowe aspekty kontroli ekspresji genéw u roslin. Ponadto,
badania nad funkcja biatka TGH ujawnity dodatkowe mechanizmy regulujace ten proces,
podkreslajac ztozonos$¢ dziatania kompleksu metylotransferazy m6A. Praca ta wnosi znaczacy
wktad w zrozumienie epigenetycznych mechanizmow regulacji ekspresji genéw u roslin, co
moze mie¢ szerokie implikacje nie tylko w biologii molekularnej, ale takze w agronomii
i biotechnologii. Lepsze poznanie mechanizmow regulacji miRNA moze przyczyni¢ si¢ do
opracowania nowych strategii modyfikacji genetycznych roslin, zwigkszajac ich odporno$¢ na
stresy Srodowiskowe czy poprawiajac cechy uzytkowe. Autorzy zastosowali nowoczesne
techniki badawcze, takie jak m6A-IP-seq, PIP-seq oraz zaawansowane analizy interakcji
biatkowych, co podkresla wysoki poziom metodologiczny przeprowadzonych eksperymentéw



1 znaczenie przedstawionych wynikow. Publikacja nr 2 stanowi istotne osiagni¢cie naukowe,
dostarczajac nowej wiedzy o fundamentalnym znaczeniu dla biologii molekularnej roslin.
Wyniki przedstawione w pracy moga stanowi¢ podstawe do dalszych badan nad epigenetyczng
regulacja ekspresji genéw oraz otwieraja nowe perspektywy dla badania analogicznych
mechanizméw w innych organizmach. Wysoka warto$¢ merytoryczna i oryginalno$¢ badan
sprawiaja, ze publikacja spelnia wymagania stawiane w postgpowaniu habilitacyjnym, co
$wiadczy o znaczacym wkladzie autora w rozwoj tej dziedziny nauki.

Publikacja nr 3 to artykul przegladowy dotyczacy opisu kompleksu Mikroprocesora
ijego kluczowych bialek — DCL1, SE i HYL1. Praca ta stanowi istotny wktad w zrozumienie
mechanizmoéw regulacyjnych wplywajacych na rozwo6j roslin. Jako autor korespondencyjny,
wraz ze wspOlpracownikami, dokonano kompleksowej analizy dostepnej literatury,
podkreslajac znaczenie regulacji tych biatek oraz ich roli w biogenezie miRNA. Istotnym
elementem publikacji jest oryginalna analiza istniejagcych danych, w tym modelowanie
struktury HYL1 z ufosforylowang seryng 42 (Ser42), co pozwolito na sformutowanie hipotezy
o wpltywie tej modyfikacji na zdolno§¢ HYL1 do wigzania RNA. Hipoteza ta, wykorzystana
w publikacji 1, sugeruje, ze stan fosforylacji HYL1 moze determinowac¢ jego podwdjng funkcje
— uczestnictwo w transkrypcji lub dojrzewaniu pri-miRNA. Dodatkowo, artykut przegladowy
porzadkuje aktualny stan wiedzy na temat skomplikowanej regulacji kompleksu
Mikroprocesora oraz podkresla kluczowa rol¢ modyfikacji potranslacyjnych, w tym
fosforylacji, w modulowaniu jego funkcji. Autorzy zwracaja uwage na potencjalne kierunki
przysztych badan, takie jak analiza dodatkowych modyfikacji potranslacyjnych oraz interakcji
miedzy gtownymi komponentami kompleksu a innymi biatkami zaangazowanymi
w dojrzewanie RNA. Dzigki temu publikacja nie tylko syntetyzuje istniejagce informacje, ale
réwniez otwiera nowe perspektywy badawcze w zakresie biologii molekularnej ro§lin. Tym
samym stanowi warto$ciowy wklad w rozwdj tej dziedziny, oferujac zar6wno podsumowanie
aktualnej wiedzy, jak i wytycza kierunki dalszych badan.

Wyniki badan opisane w publikacji nr 4 dotyczacej biatka PRP40 w Arabidopsis
thaliana stanowig istotny wklad w badania nad regulacja biogenezy mikroRNA (miRNA)
uroslin. W artykule wykazano, ze biatkko PRP40 peini kluczowa role¢ w kotranskrypcyjnym
dojrzewaniu pri-miRNA, a jego funkcja jest §cisle powigzana z rekrutacja kompleksu
Mikroprocesora, zwtaszcza biatka SERRATE (SE), do genow MIR. Badania oparte na
analizach kolokalizacji i eksperymentach PLA jednoznacznie wskazaty, ze PRP40b znajduje
si¢ w poblizu SE w jadrze komérkowym, a jego brak zaburza oddzialywanie SE z polimeraza
RNA 1I, co skutkuje nieprawidtowym przebiegiem transkrypcji i dojrzewania pri-miRNA.

Badania na podwojnym mutancie prp40a prp40b (prp40ab) dostarczyly istotnych
informacji o roli PRP40 w rozwoju Arabidopsis thaliana. U mutantdw tych zaobserwowano
opdzniony wzrost oraz zaburzenia w ekspresji miRNA, przy czym szczegdlng uwage zwrocono
na regulacj¢ poziomu poliadenylowanych pri-miRNA. Co istotne, zmniejszone poziomy pri-
miRNA nie byly wynikiem obnizonej stabilnosci mRNA, lecz wynikaly z akumulacji
polimerazy RNA 1II na genach MIR, co sugeruje, ze PRP40 posredniczy w prawidlowej
terminacji transkrypcji tych gendow. Ponadto eksperymenty ChIP-seq wykazaty, Zze biatko
PRP40 reguluje chromatynowa dystrybucje DCL1 — kluczowej endorybonukleazy w szlaku



miRNA — a jego brak prowadzi do zaburzen w procesie dojrzewania pri-miRNA, zwlaszcza
w przypadku gendw MIR o specyficznym schemacie obrobki LTB. Publikacja wnosi istotny
wklad w rozumienie mechanizméw regulujacych biogenez¢ miRNA u roslin, wskazujac na
wielopoziomowg kontrole tego procesu, w ktoérej kluczowa role odgrywa biatko PRP40.
Wyniki tych badan nie tylko poglebiaja wiedzg o regulacji ekspresji genow MIR, ale takze
rzucajag $wiatlo na kompleksowe interakcje miedzy komponentami Mikroprocesora
a maszynerig transkrypcyjng. Odkrycie to otwiera nowe perspektywy badawcze nad
molekularnymi mechanizmami kontroli transkrypcji i przetwarzania RNA w roslinach, co moze
mie¢ szerokie implikacje zaréwno dla biologii roslin, jak i potencjalnych zastosowan
w biotechnologii.

3. Ocena dorobku naukowego

Dr Dawid Bielewicz jest uznanym biologiem molekularnym, specjalizujacym si¢
w badaniach nad regulacjag metabolizmu RNA u roslin. Jego zainteresowania naukowe
obejmuja szeroki zakres zagadnieh zwigzanych z ekspresja gendw na poziomie
potranskrypcyjnym, w tym biogenez¢ mikroRNA (miRNA), mechanizmy stabilnosci
idegradacji RNA oraz chemiczne modyfikacje tego kwasu nukleinowego, takie jak
znakowanie mo6A (N6-metyloadenozyna). Badania te majag kluczowe znaczenie dla
zrozumienia proceséw regulacyjnych wplywajacych na rozwoj rodlin oraz ich zdolno$¢ do
adaptacji do zmieniajacych si¢ warunkoéw srodowiskowych.

Dr Bielewicz zwigzany jest z Uniwersytetem im. Adama Mickiewicza w Poznaniu,
gdzie pracuje jako adiunkt w Centrum Zaawansowanych Technologii, kierujac Laboratorium
Biologii RNA Roslin. Wczesniej zdobywat do$wiadczenie w renomowanych osrodkach
naukowych w Europie. Stopien doktora uzyskat w 2015 roku na Wydziale Biologii UAM,
realizujac rozprawe doktorska pod opieka prof. Zofii Szweykowskiej-Kulinskiej i dr. Francka
Vazqueza z Uniwersytetu w Bazylei. Praca ta dotyczyta mechanizmow regulujacych biogenezg
mikroRNA w modelowej roslinie Arabidopsis thaliana i stanowita istotny wktad w poznanie
funkcji biatka HYL1 — kluczowego regulatora dojrzewania mikroRNA.

Po doktoracie kontynuowat karier¢ naukowa jako postdoc w czotowych europejskich
laboratoriach zajmujacych si¢ biologia RNA. Pracowal na Uniwersytecie w Bielefeld
w Niemczech w grupie prof. Dorothee Staiger, specjalizujacej si¢ w rytmach dobowych roslin
iich regulacji przez RNA. Nastepnie jako stypendysta prestizowego programu EMBO, odbyt
staz podoktorski na Uniwersytecie w Perpignan we Francji w laboratorium dr Cecile Bousquet-
Antonelli, gdzie badat stabilno$¢ i translacj¢ RNA u ro$lin. Te mi¢dzynarodowe doswiadczenia
pozwolily mu na rozwinigcie warsztatu badawczego i nawigzanie wspotpracy z wiodacymi
grupami badawczymi zajmujacymi si¢ funkcjonalnym RNA.

Obecnie badania dr. Bielewicza koncentruja si¢ na mechanizmach regulujacych
dojrzewanie mikroRNA i ich wplywie na procesy rozwojowe roslin. Szczeg6lng uwage
poswieca modyfikacjom chemicznym RNA, takim jak metylacja m6A, ktéra moze wptywac na
stabilno$¢ 1 funkcjonalnos$¢ czasteczek RNA, a w konsekwencji na ekspresje genéw. Odkrycia
te majq znaczenie nie tylko dla podstawowej biologii molekularnej, ale takze dla biotechnologii



ro$linnej — regulacja tych procesow moze znalez¢ zastosowanie w zwigkszaniu odpornosci
ro$lin na stresy $rodowiskowe oraz poprawie ich produktywnosci w rolnictwie. Dorobek
naukowy dr. Bielewicza obejmuje liczne publikacje w prestizowych czasopismach
biologicznych, ktére byty szeroko cytowane w literaturze przedmiotu — wedtug dostgpnych baz
danych jego prace uzyskaty ponad 1300 cytowan, co $wiadczy o ich istotnym wplywie na
rozwoj biologii RNA. Ponadto jest aktywnym uczestnikiem mig¢dzynarodowych konferencji
naukowych, na ktorych prezentuje wyniki swoich badan oraz nawigzuje wspotprace z innymi
zespolami badawczymi. W autoreferacie przedstawionym w ramach procedury oceny dorobku
naukowego nie uwzgledniono catego dorobku naukowego kandydata, dlatego, z obowigzku
recenzenta, bazowatem takze na informacjach pozyskanych samodzielnie. Pomimo tego analiza
dostgpnych zrédet, w tym publikacji, projektow badawczych oraz mig¢dzynarodowej
wspotpracy, jednoznacznie wskazuje na wysoki poziom merytoryczny pracy dr. Bielewicza
ijego znaczacy wkilad w rozwoj badan nad RNA ro$lin. Jego badania nie tylko poszerzaja
wiedze o fundamentalnych procesach biologicznych, ale takze maja potencjalne zastosowanie
w biotechnologii i rolnictwie, oferujagc nowe strategie poprawy wydajno$ci upraw i adaptacji
ro$lin do zmieniajacego si¢ klimatu.

4. Ocena dorobku edukacyjnego, organizacyjnego i wspolpracy z instytucjami

Na podstawie przedstawionego opisu, dorobek edukacyjny, organizacyjny oraz
wspoOltpraca z instytucjami wskazuja na szeroka i dynamiczng dziatalno$¢ naukowa Kandydata,
obejmujaca zar6wno prowadzenie badan w renomowanych o$rodkach zagranicznych, jak
1 znaczacy wktad w ksztatcenie studentow oraz popularyzacj¢ nauki.

W zakresie wspdipracy migdzynarodowej Kandydat odbyt liczne staze badawcze
w prestizowych instytucjach zagranicznych, w tym sze$ciomiesigczny pobyt na Uniwersytecie
w Bazylei w grupie Francka Vazqueza, ktdrego wyniki zostaty opublikowane w czasopismie
PLoS One. Kolejnym etapem byl jedenastomiesigczny pobyt na Uniwersytecie Bielefeld
w grupie Dorothee Staiger, ktérego rezultaty sa w trakcie opracowywania. Kandydat spedzit
rowniez miesigc w Umea Plant Science Center w grupie Petera Kindgrena, gdzie
przeprowadzone badania zostaly zdeponowane w BioRxiv, a takze trzy miesigce na
Uniwersytecie w Perpignan w grupie Cecile Bousquet-Antonelli, gdzie kontynuacja projektu
jest realizowana w ramach stypendium Mieczystawa Bekkera z instytucji NAWA. Stypendium
to obejmuje roczny pobyt badawczy w Instytucie Biologii Molekularnej Roslin w Strasburgu,
rozpoczynajacy si¢ w lipcu 2024 roku.

Dziatalno§¢ dydaktyczna Kandydata obejmuje nadzor nad studentami studidw
magisterskich 1 doktoranckich oraz udziat w prowadzeniu zaj¢¢ akademickich. Obecnie
sprawuje opieke nad studentem studiow magisterskich, doktorantem oraz pracownikiem
podoktorskim realizujagcymi projekt grantowy OPUS, ktérego jest kierownikiem. Wczesniej
byl promotorem dwdéch obronionych w 2019 roku prac magisterskich oraz wspétpromotorem
pracy doktorskiej obronionej w 2020 roku. Od 2017 roku prowadzi zaj¢cia na Wydziale
Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, obejmujace m.in. kursy z zakresu
biochemii, regulacji proceséw komorkowych i genetyki molekularnej. W 2021 roku



zorganizowat kurs dla doktorantow poswigcony analizie danych sekwencjonowania NGS. Od
roku akademickiego 2023/2024 pelni funkcj¢ koordynatora dwoch kurséw: ,, Techniki analizy
kwaséw nukleinowych 1 biatek” oraz ,,Wykorzystanie organizmow zmodyfikowanych
genetycznie do celow produkcyjnych”. Ponadto, w roku akademickim 2022/2023 uczestniczyt
w pracach komisji ds. opracowania nowego programu studiéw na kierunku biotechnologia, co
zostato docenione nagroda zespotowa Rektora UAM.

W obszarze popularyzacji nauki Kandydat aktywnie angazuje si¢ w dzialalno$¢
edukacyjng skierowana do mlodziezy i spoteczenstwa. Zaprojektowat i prowadzil kursy dla
uczniéw szkot §rednich, w tym w ramach corocznych ,,Dni Akademickich” organizowanych
przez Wydzial Biologii UAM oraz kurs przygotowujacy do olimpiady biologicznej,
koncentrujac si¢ na technikach biologii molekularnej. Ponadto, zorganizowal interaktywny
pokaz naukowy dla dzieci w wieku przedszkolnym w Koscianie oraz prowadzit wyktady
1 pokazy naukowe dla uczniéw szkot srednich w Krzywiniu, popularyzujac wiedzg¢ biologiczna
W przystepny sposob.

Kandydat ma réwniez istotne osiagni¢gcia w zakresie zdobywania finansowania na
badania naukowe. Byt kierownikiem grantu Sonata (2017-2022) Narodowego Centrum Nauki,
a w 2023 roku otrzymat grant OPUS, zabezpieczajacy finansowanie jego laboratorium
w Centrum Zaawansowanych Technologii do 2027 roku. W 2023 roku ztozyt takze wniosek
o grant Sonata Bis. Jego osiaggni¢cia zostaly docenione licznymi nagrodami i stypendiami,
w tym trzyletnim stypendium Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa Wyzszego dla wybitnych
mtodych naukowcow (2016), indywidualng nagroda Rektora UAM za osiggnigcia naukowe
(2023) oraz rocznym stypendium Narodowej Agencji Wymiany Akademickiej (NAWA) na
badania w Strasburgu (2024).

Dodatkowo Kandydat aktywnie uczestniczy w migdzynarodowej wspolpracy
badawczej. Od 2022 roku peini funkcje¢ przedstawiciela konsorcjum RNA Research Center,
zrzeszajacego Instytut Biologii Molekularnej i Biotechnologii UAM oraz Instytut Chemii
Bioorganicznej PAN, w RNA Collaborative Seminars organizowanych przez RNA Society.
W 2021 roku ukonczyl roczne studia podyplomowe na Uniwersytecie Przyrodniczym we
Wroctawiu, ktore podniosty jego kwalifikacje 1 umozliwity mu obje¢cie roli koordynatora kursu
,»Wykorzystanie organizmoéw zmodyfikowanych genetycznie do celow produkcyjnych” na
Wydziale Biologii UAM.

Podsumowujac, dorobek Kandydata w obszarze edukacyjnym, organizacyjnym
1 wspotpracy z instytucjami jest imponujacy i §wiadczy o jego aktywnosci zar6wno w zakresie
prowadzenia badan naukowych na arenie mi¢dzynarodowej, jak i w ksztalceniu przysztych
pokolen badaczy. Jego zaangazowanie w popularyzacj¢ nauki, zdobywanie grantow oraz
rozw0j programow dydaktycznych stanowig istotny wktad w rozwoj nauk biologicznych.

5. Wniosek koncowy

Biorac pod uwage caty dorobek naukowy i organizacyjny Kandydata, stwierdzam, ze
od momentu uzyskania stopnia doktora wykazal on znaczng aktywno$¢ oraz dynamiczny
rozw0j. Wyniki jego badan, udziat w projektach i zadaniach badawczych, odbywane staze oraz
publikacje stanowig istotny wktad w rozwoj nauki. Uwazam, ze wszystkie prace przedstawione



w ramach osiggniecia naukowego sa ze sobg tematycznie powigzane i wpisuja si¢ w obszar
nauk $cistych i1 przyrodniczych, a takze majg istotne znaczenie dla rozwoju dyscypliny nauk
biologicznych. Osiggnigcie naukowe oraz cato§¢ dorobku spelniaja wymagania okreslone
ustawie z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (tekst jednolity: Dz. U.
72024 r. poz. 1571 z pdzn. zm.). Wnioskuj¢ o dopuszczenie dr. Dawida Bielewicza do dalszych
etapow postepowania habilitacyjnego.
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