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RECENZJA
osiggniecia naukowego, pt.: ,Nowe mechanizmy regulacji biogenezy mikroRNA Arabidopsis
thaliana” stanowigcego podstawe wniosku o nadanie stopnia doktora habilitowanego oraz
istotnej aktywnoscig naukowg realizowanej w wiecej niz jednej uczelni (instytucji naukowej) i
dorobku naukowo-badawczego, organizacyjnego i dydaktycznego

Doswiadczenie naukowe oraz przebieg pracy zawodowej
Pan dr Dawid Bielewicz ukonczyt studia na Uniwersytecie im. Adama Mickiewicza

w Poznaniu, Wydziat Biologii. W 2007 roku obronit prace licencjacka (specjalizacja biologia
molekularna), w 2009 roku otrzymat tytut magistra w zakresie biologii molekularnej. 2015 rok to
czas obrony pracy doktorskiej, pt.: ‘Transkrypcyjna i potranskrypcyjna regulacja biogenezy
mikroRNA u Arabidopsis thaliana’ na bazie, ktdérej otrzymat stopiern doktora w dziedzinie
biotechnologii; realizacja zadan w obrebie doktoratu zostata wykonana w zakresie
Miedzynarodowego Programu Doktoranckiego (FNP) w dwdch jednostkach: Uniwersytet im.
Adama Mickiewicza w Poznaniu i Uniwersytet w Bazylei. Kandydat zdobyt doswiadczenie
naukowe i zawodowe zaréwno w Polsce, jak i za granicg. Obecnie Kandydat pracuje na etacie
adiunkta w Centrum Zaawansowanych Technologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza, w
Poznaniu. W latach 2016-2020, Kandydat pracowat jako adiunkt na Woydziale Biologii,
Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, oraz w latach 2015-2016 odbyt staz
podoktorski na Uniwersytecie Bielefeld, Wydziat Biologii, w Niemczech.

Podsumowujgc, rozwdj naukowy oraz sciezka zawodowa Pana dr Dawida Bielewicza s3
$cisle zwigzane z osrodkami akademickimi; Kandydat konsekwentnie realizowat zadania w
tematyce biologii molekularnej i funkcjonalnej roslin. Nalezy podkresli¢, ze Kandydat posiada
do$wiadczenie zdobyte w renomowanych polskich instytucjach naukowych, a takze rozwijat
swoje kompetencje naukowe w zagranicznym osrodku badawczym, co stanowi wazny i zarazem
nieodzowny element doskonalenia zawodowego kazdego pracownika nauki w zakresie
budowania profesjonalnego warsztatu badawczego.

Ogodlna ocena dorobku naukowego

Dorobek naukowy Kandydata rozpatrujgc opracowania naukowe przedstawione w
zatgczonych dokumentach to 26 publikacji naukowych indeksowanych na liscie Journal Citation
Reports (JRC). Sumaryczny 'Imapact Factor - IF' w dziedzinie i dyscyplinie, w ktérej Kandydat
prowadzi badania wynosi 85,28; indeks h=16 (Scopus); catkowita liczba cytowan wynosi 1109
(Scopus). Zwracajac uwage na wartosci parametryczne osiagniecia naukowego na przestrzeni
2013-2023 lat, dorobek naukowy Habilitanta jest bardzo dobry, nie tylko bioragc pod uwage
same wskazniki, ale co nalezy zaznaczy¢, udziat publikacji naukowych, ktére ukazaty sie w
prestizowych czasopismach naukowych, a liczne cytowania wskazuja, ze poczynione odkrycia
zostaty bardzo pozytywnie przyjete przez spotecznos¢ naukowa.
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Ocena osiagniecia naukowego: ,,Nowe mechanizmy regulacji biogenezy mikroRNA Arabidopsis
thaliana”

Zaprezentowane osiggniecie naukowe Kandydata zawiera cztery publikacje, ktére
ukazaty sie w prestizowych czasopismach naukowych. W zwigzku z niedcistosciami w
zataczonych dokumentach oraz biorgc pod uwage zamieszczone dodatkowe informacje
uzupetniajace, do oceny dorobku Kandydata zostaty wziete nastepujace publikacje:

w tym:
- Plant Cell (2022) IF2023 =11,6 MNiSW: 200
- Frontiers in Plant Science (2018) IF2023 =:5.6 MNiSW: 140
- PNAS (2020) IF2023 =111 MNiSW: 200
- Plant and Cell Physiology  (2023) IF2023 =4,9 MNiSW: 140

Podsumowujgc: sumaryczny IF - 33,2 uwzgledniajac rok 2023; ilos¢ punktow MNiISW — 680.
Dorobek naukowy ,osiggniecia” pod wzgledem wskaznikéw parametrycznych nie budzi
zastrzezen.

Tematyka badawcza dr Dawida Bielewicza skupia sie na szeroko pojetej biologii
mikroRNA (miRNA), ktére odgrywajg kluczowga role w regulacji ekspresji genéw w komérkach
eukariotycznych, w tym roslinnych. Nalezy podkreslic, ze miRNA, sg odpowiedzialne za
potranskrypcyjng regulacje ekspresji genow, ksztattujac rozwdj organéw, merystemdéw oraz
reakcje rosliny na bodice srodowiskowe. Na uwage zastuguje fakt, ze ich fundamentalne
znaczenie w biologii zostato podkreslone przyznang Nagrodg Nobla w 2024 dla Victora Ambrosa
i Gary’ego Ruvkuna za odkrycie miRNA. W swoich pracach Kandydat skupit si¢ przede wszystkim
na mechanizmach zwigzanych z dojrzewaniem miRNA, tj. jak powstajg te krotkie fragmenty
nukleotydowe z pierwotnych transkryptéow syntetyzowanych przez polimeraze RNA Il (Pol Il),
zwracajagc  uwage na wieloetapowe procesy realizowane przez biatkowy kompleks
mikroprocesora, bedacy gtéwnym narzedziem w obrébce pierwotnych transkryptéow - pri-
miRNA.

Pierwsza praca wchodzaca w zakres osiggniecia naukowe Kandydata (biorgc pod uwage
korekte) ukazata sie w bardzo prestizowym czaso'piémie, Plant Cell, w 2022 roku, pt.:
‘Chromatin-associated microprocessor assembly is regulated by the U1 snRNP auxiliary protein
PRP40’ autorstwa: Agata Stepien, Jakub Dolata, Tomasz Gulanicz, Dawid Bielewicz, Mateusz
Bajczyk, Dariusz Smolinski, Zofia Szweykowska-Kulinska, Artur Jarmotowski. Zaprezentowane
badania skierowane s3 na wyjasnienie wczesnych etapow biogenezy miRNA, juz podczas
transkrypcji gendw MIR. Autorzy, przede wszystkim, skupili swojg uwage na biatku AtPRP40,
bedgcym elementem kompleksu U1l snRNP, w celu opisanie jego roli we wczesnych etapach
biogenezy miRNA. Jako uktad modelowy, w pracy zastosowano szeroki zestaw mutantéw
Arabidopsis, a przede wszystkim tzw. mutanty podwdjne prp40a i prp40b (prp40Oab), ktére
pozbawione byty gendéw dla dwdch izoform tego biatka, A/B. Autorzy wykorzystali wiele technik
analitycznych, poczawszy od ‘proximity ligation assay’, poprzez wykorzystanie autorskiej
platformy analitycznej mirEX 2.0 do analizy jakosciowej i ilosciowe pri-miRNA, ChlIP-seq wraz z
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analizami transkryptomicznymi, ‘pull-down assay’, czy wykorzystujac reporterowe uktady
genetyczne do analiz sekwencji promotorowych z wybranych gendw MIR. Otrzymane wyniki
wskazaty, ze AtPRP40 moze petnic role tacznika miedzy Pol Il a kompleksem Microprocesora,
umotzliwiajac rekrutacje biatek SE i DCL1 do syntetyzowanych pierwotnych transkryptéw pri-
miRNA. Autorzy wnioskuja, ze efektywne ztozenie kompleksu stymulowane przez AtPRP40
zapewnia wydajng synteze i dojrzewanie miRNA, a tym samym wiasciwy poziom miRNA w
komérce roslinnej. Autorzy wskazali, ze biatko AtPRP40 moze stanowi¢ nowy, jeden z
kluczowych elementdw wigzacych proces transkrypcji z dojrzewaniem miRNA w roslinach.
Habilitant w przetrawionej publikacji jest jednym z wykonawcéw, znaczgco kontrybuujac w
zakresie przygotowania bibliotek do analizy NGS matych RNA, wiaczajac w to analize
bioinformatyczng otrzymanych danych; ponadto, uczestniczyt w redagowaniu fragmentéw
manuskryptu, co wskazuje na znaczacy udziat Kandydata w realizacji projektu naukowego.
Kolejne zaprezentowane osiggniecie, to wieloautorska praca przeglagdowa: Jakub Dolata,
Michat Taube, Mateusz Bajczyk, Artur Jarmolowski, Zofia Szweykowska-Kulinska i Dawid
Bielewicz, zatytutowana: ‘Regulation of Plant Microprocessor Function in Shaping microRNA
Landscape’, ktéra ukazata sie w uznanym czasopi$mie naukowym, Frontiers in Plant Science,
2018r. Nalezy wskaza¢, ze Habilitant jest osobg wiodgcg w przygotowaniu opracowania,
koordynujac przygotowanie tekstu, na wszystkich etapach jego realizacji. Praca skupia sie na
tematyce procesowania miRNA za posrednictwem kompleksu mikroprocesora, ktéry jest
odpowiedzialny za dojrzewanie prekursorow miRNA. Autorzy opisujg budowe kompleksu w
Arabidopsis, wskazujgc na poszczegdlne sktadowe jak: nukleaza Dicer-Like 1 (DCL1), biatko
Serrate (SE) i dwuniciowy RNA-binder Hyponastic Leaves 1 (HYL1), charakteryzujac ich
wspotdziatanie w jgdrowych ‘Dicing bodies’. Kolejna cze$¢ pracy przedstawia wazny aspekt
dystrybucji biatek w komérce wskazujac, ze import HYL1 do jadra wymaga importyny KETCH1, a
jego stabilno$¢ w cytozolu zalezy od biatka COP1 w sposéb zalezny od swiatta. MOS2, Elongator
oraz NOT2a/b i podjednostki kompleksu uczestnicza w tworzeniu D-bodies i koordynujg
transkrypcje genéw MIR wraz z ich dojrzewaniem. Najobszerniej omdéwiono modulacje
aktywnoéci poprzez modyfikacje potranslacyjne, a przede wszystkim fosforylacja, wskazujgc na
takie kinazy jak MPK3 oraz kinazy SnRK2.2/2.3/2.6 modyfikujace biatko HYL1, wskazano takze na
ukierunkowana defosforylacje, za posrednictwem fosfatazy CPL1 oraz kompleks PP4/SMEK1. Na
szczegblng uwage zastuguje fakt, iz Autorzy nie ograniczyli sie do klasycznego przegladu
literatury, ale takze przeprowadzili analizy in silico, opisujac, ze fosforylacja reszty seryny w
pozycji S42 i S159 ostabia wigzanie oddziatywanie biatka HYL1 z RNA, co moze przektadac sig na
obnizong aktywnos$¢ w procesowaniu miRNA; analizy te stanowig ciekawg wartos¢ dodang w
pracy, znaczgco wykraczajgc poza typowe przygotowanie prac przegladowych. W koncowej
cze$ci pracy, Autorzy opisuja mechanizm regulatorowy, ktéry nalezg do tzw. negatywnego
sprzezenia zwrotnego, utrzymujac wiasciwy poziom kompleksu w komodrce roslinnej, a tym
samym roslina moze dostosowac globalny poziom miRNA do zmian $rodowiskowych, m.in.
$wiatta, stresu osmotycznego i sygnalizacji ABA. Podsumowujac, Habilitant przedstawit spdjny
obraz, pokazujgcy mechanizmy regulacji kompleksu mikroprocesora, wskazujagc na
wieloetapowy proces, ktory obejmuje kontrole lokalizacji biatek, zjawisko fosforylacji-
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defosforylacji oraz sprzezenie zwrotne z udziatem specyficznym miRNA, co pozwala roslinom
dostosowywaé poziom miRNA, a tym samym jest kluczowe dla prawidtowego rozwoju i
odpowiedzi na czynniki stresowe. Co wazne, Autorzy wskazuja, ze zaburzenie ktoéregokolwiek z
omowionych mechanizméw prowadzi do wad morfologicznych i obniza tolerancje rosliny na
stres, jednoczesnie akcentujac zakresy badan, ktére moga przyczynic sie do poprawy wydajnosci
i odpornosci upraw.

Kolejna zamieszczona publikacja, stanowigca osiggniecie naukowe Kandydata, to
opracowanie, ktére zostato opublikowane na tamach bardzo prestizowego czasopisma,
Proceedings of the National Academy of Sciences, pt.: ‘mRNA adenosine methylase (MTA)
deposits m6A on pri-miRNAs to modulate miRNA biogenesis in Arabidopsis thaliana’ autorstwa,
Susheel Sagar Bhat, Dawid Bielewicz, Tomasz Gulanicz, Zsuzsanna Bodi, Xiang Yu, Stephen J.
Anderson, Lukasz Szewc, Mateusz Bajczyk, Jakub Dolata, Natalia Grzelaka, Dariusz J. Smolinski,
Brian D. Gregory, Rupert G. Fray, Artur Jarmolowski, Zofia Szweykowska-Kulinska. Publikacja
prezentuje wyniki prac badawczych, ktérych celem byto opisanie funkcji metylacji adenozyny w
biogenezie miRNA. W pierwszym etapie badan, stosujac techniki NGS, oraz mutant Arabidopsis
pozbawiony biatka MTA (metylaza adenozyny mRNA) wykazano, ze w roslinie pozbawionej
biatka MTA, notowany jest znaczacy spadek dojrzatych czasteczek miRNA w poréwnaniu do
roélin typu dzikiego. To z kolei sktonito Autoréw do zadania pytania, co jest tego przyczyna.
Odpowiedz na to pytanie przyniosta analiza z wykorzystaniem autorskiej platformy analitycznej
mirEX2. Analiza pozwolita na wskazanie szeregu par pri-miRNA/miRNA charakteryzujacych sig
wyzszym poziomem pri-miRNA i nizszym poziomem miRNA, przy braku biatka MTA, wskazujac
jednoznacznie na zaburzenie w dojrzewaniu pri-miRNA. Co wazne, analizy technikag m6A-IP-seq
pokazaty, ze w mutancie mta, wystepuje obnizona metylacja transkryptéw dla genow MIR.
Kontynuujac watek funkcji biatka MTA, Autorzy wykazali, ze miRNA, ktére posiadaja
zmodyfikowang zasade m6A s3 wzbogacone w badane biatko, wskazujac, ze metylacja miRNA
jest powigzana bezposrednio z fizycznym oddziatywaniem biatka MTA z miRNA. Dalsze dziafania
Autoréw, w bardzo aktywnym wsparciu Kandydata, to konsekwentne prace w celu wyjasnienia,
jak metylacja moze wptywac na dojrzewanie pri-miRNA. W celu wyjaénienia tej kwestii, Autorzy
wykonali analizy PIP-seq wykorzystujac zaadoptowany uktad analityczny, tj. rosliny typu dzikiego
i mutanty mta, wykazyjac, ze brak metylacji zmienia strukture pri-miRNA w obrebie fragmentu
dwuniciowego, rozluzniajgc interakcje miedzy dwoma naciami RNA. Co wazne, Autorzy
wyizolowali kompleksu HYL1/RNA, i pokazali, ze przy braku biatka MTA a tym samym metylacji
RNA, biatko HYL1 stabej wigze sie do pri-miRNA co moze uposledza¢ dojrzewanie. W dalszej
kolejnosci, prace badawcze realizowane przez grupe badawczg wskazaty, ze biatko oddziatuje z
polimerazg RNA Il w jadrze komdrkowym, co sugeruje, ze proces modyfikacji pri-miRNA moze
zachodzi¢ kotranskrypcyjnie. Dalsze analizy wykonane przez Habilitanta, to ciekawy zestaw
eksperymentéw, opracowany przez Autora, ktére wskazaty, ze metylacja pri-miR393b jest
niezbedna do jego wtasciwej obrébki, czego wyrazem jest zaobserwowany i dobrze
udokumnetowany fenotyp roslin pozbawionych biata MTA, tj. zmniejszong odpowiedz na
auksyne. W celu potwierdzenia otrzymanych danych, w dalszym, kroku Autor opracowat system
eksperymentalny, na bazie przejsciowej ekspresji w roslinach Nicotiana benthamiana, biatka
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MTA lub jego formy nieaktywnej w kontekscie ekspresji pri-miR393b, wykazujac, ze metylacja
jest niezbedna do dojrzewania pri-miR393b, a to warunkuje wiaiciwa odpowied? roélin na
auksyny. Podsumowujac, Habilitant dziatajgc w obrebie doskonale zorganizowanej grupy
badawczej wykazat, ze metylacja miRNA za posrednictwem biatka MTA jest kluczowa do
zapewnienia wtasciwego przebiegu biogenezy pri-miRNA, czy to na wczesnym etapie
transkrypcji jak i na etapie obrébki za posrednictwem mikroprocesora. Nalezy podkresli¢, ze
Kandydat posiada duzy wktad w realizacje wiekszosci zadan, poczynajac od analiz
bioinformatycznych, zaprojektowat i wykonat eksperyment auksynowy, oraz posiada znaczacy
udziat w przygotowaniu manuskryptu. Co wazne, nadzorowat prace Susheela Sagara Bhata jako
promotor pomocniczy, co podkresla Jego wkfad nie tylko w realizacje zadania badawczego, ale
takze udziat w ksztatceniu mtodej kadry naukowej.

Czwarta praca jako zostata zamieszczona w osiggnigciu to opracowanie, pt.: ‘Hyponastic
Leaves 1 Interacts with RNA Pol Il to ensure proper transcription of microRNA genes’
opublikowana w uznanym czasopismie Plant and Cell Physiology wydawanym przez prestizowa
oficyne wydawniczg Oxford University Press, autorstwa: Dawid Bielewicz, Jakub Dolata, Mateusz
Bajczyk, Lukasz Szewc, Tomasz Gulanicz, Susheel S Bhat, Anna Karlik, Monika Jozwiak, Artur
Jarmolowski, Zofia Szweykowska-Kulinska. W zamieszczonej publikacji Habilitant skupit sie na
eksploracji funkcji biatka HYL1 (DRB1), zwracajac uwage na aktywno$¢ wykraczajacg poza znang
rolg, tj. udziat w dojrzewaniu miRNA. Kandydat, dziatajagc we wspétpracy z innymi cztonkami
zespotu przeprowadzit bardzo szeroko zakrojone prace badawcze, wykorzystujgc bogaty zestaw
narzedzi analitycznych. | tak, zastosowat duzy zestaw mutantéw, jak na przyktad mutanty hyl1-2
wraz z uktadami reporterowi GUS, co pozwolito na wskazanie, ze brak biatka HYL1 obniza
aktywno$¢ promotoréw MIR393A/B w liniach z reporterem GUS i pokazuje, ze HYL1 moze
dziatac jako pozytywny regulator transkrypcji gendw MIR. Ponadto, analizy ChIP-seq i ChIP-gPCR
potwierdzity wigzanie biatko HYL1 do promotoréw wielu genéw MIR oraz szeregu gendéw
kodujacych biatka sugerujgc, ze HYL1 moze dziata¢ jako czynnik wspomagajgcy inicjacje
transkrypcji za posrednictwem Pol Il. Przeprowadzone, analizy proteomiczne ujawnity fizyczng
interakcje HYL1 z licznymi czynnikami transkrypcyjnymi, w tym z represorami rodziny TOPLESS i
biatkiem CDC5, co rozszerza sie¢ potencjalnych oddziatywan regulacyjnych w zakresie
transkrypcji i potwierdza udziat badanego biatko w tym procesie. Dodatkowo, analizy RNA-seq
wykazaty, ze w mutantach hyll ekspresja 2,231 gendw ulega zmianie, przy czym 654 geny,
gtéwnie zwigzane z organizacja plastydow, ulegaja represji. Zaangazowanie biatka HYL1 w
regulacje transkrypcji potwierdzajg takze analizy kolokalizacyjne, w ktore wskazaty, ze biatko
HYL1 znajduje sie w bliskim sgsiedztwie z polimerazg RNA Il, wtgczajac w to inicjacje transkrypcji
czy etap elongacji transkrypcji. Habilitant zbadat takze, funkcje fosforylacji biatko HYL1,
rozpatrujac takie miejsca jak reszty serynowe, S42 i S159. Wykorzystujac mutanty S/A czy S/D,
pokazano, ze tzw. forma fosfo-mimetyczna ulega interakcji z Pol Il, a tym samym moze
uczestniczy¢ w regulacji transkrypcji, zas forma defosfo-mimetyczna nie ulega takowej interakcji,
a tym samym moze wspiera¢ dojrzewanie pri-miRNA. Podsumowujgc, Autor zaproponowat
model dziatania biatka HYL1, integrujac procesy transkrypcyjne z biogenezag mIiRNA,
umieszczajgc badane biatko jako istotny regulator transkrypcji gendw regulujgcych biologie
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plastydéw. Nalezy zaznaczy¢, ze Kandydat posiada kluczowy wktad w realizacje projektu, w tym
opracowat koncepcje pracy, wykonat wigkszosci eksperymentdw, przeprowadzit interpretacje
wynikéw, przygotowat rysunki oraz zrealizowat caly proces pisania publikacji wraz z
opracowaniem uwag dla recenzentow.

Podsumowujac, osiagniecie Pana dr Dawida Bielewicza to cztery prace naukowe, w tym
trzy maja charakter prac prezentujgcych wyniki eksperymentalne, jedna to opracowanie
przegladowe. Realizowane prace badawcze przez Habilitanta charakteryzuja sie spdjna tematyka
badawcza, a Habilitant wnidst znaczacy wkiad w poznanie mechanizméw molekularnych
rzadzacych biogeneza miRNA u roslin; w tym wykazat, ze biatko AtPRP40, sktadnik kompleksu Ul
snRNP, odgrywa kluczowg role w harmonizowaniu dziatania Pol Il z mikroprocesorem, co jest
niezbedne do precyzyjnego dostrojenia dojrzewania pri-miRNA. Co wazne, na bazie dobrze
ugruntowanej wiedzy oraz czerpigc z zasobow doskonale osadzonej w tematyce grupy
badawczej, w pracy przegladowej opracowat model dziatania kompleksu mikroprocesora, nie
tylko przedstawiajac dane literaturowe, ale potaczyt je z analizami in silico. Nastepnie, w jednej z
kluczowych prac wskazat, ze metylotransferaza MTA modyfikuje pri-miRNA w formie m6A i
modyfikacja ta jest kluczowa w dojrzewaniu miRNA. Ponadto, Habilitant badajgc biatko HYL1
wskazat, ze moze ono petnié¢ dodatkowg role w procesie transkrypcji wskazujac, ze fosfo-HYL1
wiaze Pol Il i aktywuje promotory MIR, a defosfo-HYL1 jest sktadnikiem mikroprocesora, taczac
etap transkrypcji i dojrzewania miRNA. Biorac pod uwage warsztat badawczy Kandydata, nalezy
wskaza¢, ze obejmuje on szeroki wachlarz technik analitycznych, wiaczajgc w to takie techniki
jak systemy reporterowe GUS, PLA, ChiIP-seq, RNA-seq, m6A-IP-seq, PIP-seq, proteomike,
modelowanie strukturalne oraz wykorzystanie autorskiej platformy mirEX 2.0 do analiz miRNA.
Habilitant faczy klasyczne podejécie badawcze wykorzystujace techniki biologii molekularnej z
nowoczesnym multi-omics, tworzac zintegrowane i dedykowane systemy analityczne.

Ocena istotnej aktywnosci naukowa realizowanej w wiecej niz jednej uczelni, instytucji
naukowej lub instytucji kultury, w szczegélnosci zagranicznej

Dr Dawid Bielewicz od poczatku kariery tgczy badania prowadzone w macierzystym
Uniwersytecie im. Adama Mickiewicza w Poznaniu z osrodkami naukowymi w Polsce jak i za
granica. Juz podczas studidw doktoranckich na UAM w Poznaniu w 2014 roku, w ramach
projektu Etiuda, odbyt 6 miesigczny staz na University of Basel, Botanical Institute. Podczas tego
pobytu uczestniczyt w badaniach grupy dr Franck’a Vazquez'a, a efekty tej wspdtpracy zostaty
opublikowane w czasopi$mie PlosOne (2014), ‘miR393 is required for production of proper auxin
signalling outputs’, David Windels, Dawid Bielewicz, Miryam Ebneter, Artur Jarmolowski, Zofia
Szweykowska-Kulinska, Franck Vazquez. Nastepnie w latach 2015-2016 odbyt 11-miesigczny staz
podoktorski na Uniwersytecie Bielefeld, Faculty of Biology w Niemczech realizujgc badania wraz
z grupa prof. Dorothee Staiger. Ponadto w ramach projektu EMBO Scientific Exchange Grants w
roku 2020, podczas 3 miesiecznego pobytu na University of Perpignan, The Plant Genome and
Development Laboratories, wspdtpracowat z grupg badawcza dr Cecile Bousquet-Antonelli. Dr
Dawid Bielewicz uczestniczyt takze w projekcie ,Mobilnos¢” w ramach programu Inicjatywa
Doskonatoéci Uczelnia Badawcza realizowanego przez UAM. Dzieki temu w 2022 roku podczas
ki oy i .
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miesiecznego pobytu w Umea Plant Science Center uczestniczyt w badaniach grupy dr Peter’a
Kindgren’a, gdzie wykorzystat swoje kompetencje w zakresie analiz bioinformatycznych a
manuskrypt zawierajgcy wyniki tych analiz zostat zdeponowany w bazie BioRxive, ‘MTA
influences RNA Polymerase Il transcription dynamics and regulates the cold response in
Arabidopsis’, Susheel Sagar Bhat, Dawid Bielewicz, Peter Kindgren. W kolejnym roku takie w
ramach projektu “Mobilnos$¢”, podczas miesiecznego pobytu wspétpracowat z grupg badawcza
prof. Andre Verdel’a w Institute for Advanced Biosiences in Grenoble. Obecnie, od lipca 2024
roku, w ramach stypendium z NAWA, Dr Dawid Bielewicz odbyt 3-miesieczny staz na
Uniwersytecie w Perpignan (grupa Cecile Bousquet-Antonelli) we Francji, a stypendium to
kontynuowane jest w Instytucie Biologii Molekularnej Roslin (IBMP) w Strasburgu, gdzie
uczestniczy w badaniach grupy Dominique’a Gagliardi. Doswiadczenie bardzo dobre, wskazujgce
na bardzo wysoka aktywnos¢ Habilitanta.

Ocena dodatkowej aktywnosci naukowej, dziatalnosci organizacyjnej i dydaktycznej

Dr Dawid Bielewicz zgromadzit znaczacy dorobek uzupetniajgcy, w formie ponad 20
publikacji naukowych, nieuwzglednionych w zgtoszonym osiggnieciu podstawowym. Dorobek
ten obejmuje prace zaréwno eksperymentalne, jak i przeglagdowe, o szerokim zasiegu
tematycznym dziedzinie biologii roslin (m. in.: BMC Plant Biol, Front Plant Sci, PLoS One, Plant
Biotechnol J., EMBO Reports, Frontiers in Plant Science, Journal of Plant Physiology, Nucleic Acids
Research, Gene, Trends Plant Sci., BMC Genomics i wiele innych), co swiadczacy o dtugofalowym,
konsekwentnym rozwoju badawczym oraz o pozycji rozpoznawalnego eksperta w dziedzinie
biologii roslin. Liczba i jakos¢ publikacji, wktad w rozwdéj metod badawczych oraz aktywnos¢
redakcyjna w renomowanych periodykach naukowych jednoznacznie dowodzg, ze Kandydat
posiada ugruntowang pozycje eksperta i cennego partnera w projektach badawczych o zasiegu
miedzynarodowym. Na szczegdlng uwage zastuguje udziat Habilitanta w wielu projektach
badawczych w roli wykonawcy, a co najwazniejsze kierownika projektéow; i tak: trzech
projektach naukowych (przyznanych przez NCN - Opus i Maestro) uczestniczyt jako wykonawca;
co najwazniejsze realizowat witasne projekty badawcze, sprawujac bezposredni nadzér jako
kierownik grantéw NCN: Preludium, Etiuda, Sonata oraz obecnie realizuje grant Opus. Doskonaty
dorobek, wskazujgcy na ogromne zaangazowanie w budowanie wtasnej przestrzeni naukowej i
samodzielnosci w kierunku zdobywania funduszy na prace badawcze.

Analizujac osiggniecia dydaktyczne i organizacyjne dr. Dawida Bielewicza oraz aktywnos¢
w zakresie popularyzacji nauki nalezy wspomnieé, ze od 2017 roku jest on zaangazowany w
prowadzenie zajec¢ dydaktycznych dla studentéw Wydziatu Biologii UAM takich jak Biochemia,
Regulacja Proceséw Komodrkowych i Genetyka Molekularna. Ponadto organizowat w 2021 roku
kurs dla doktorantéw pt.: "Podstawy analizy danych sekwencjonowania NGS", a od roku
akademickiego 2023/2024, byt koordynatorem dwdch kurséw na Wydziale Biologii UAM pt.:
,Techniki analizy kwasdow nukleinowych i biatek” oraz ,Wykorzystanie organizmoéw
zmodyfikowanych genetycznie do celdw produkcyjnych”. Warto nadmieni¢, ze w roku
akademickim 2022/2023 dr Dawid Bielewicz uczestniczyt w pracach komisji zajmujgcej sie
opracowaniem nowego programu dla studentéw biotechnologii, co zostato docenione nagrodg
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zespotowa Rektora UAM. Kandydat sprawuje takze nadzér nad studentami studidw
magisterskich, byt promotorem 2 prac dyplomowych, a takze promotorem pomocniczym pracy
doktorskiej Susheel Sagar Bhat, ktérej obrona odbyta si¢ w 2020 roku. Ponadto jest obecnie
opiekunem naukowym jednego doktoranta oraz w jego zespole pracuje jeden pracownik na
pozycji ‘postdoc’ w ramach realizowanego grantu Opus. Nalezy takze wskazac, ze Habilitant jest
aktywny na polu popularyzacji nauki, wprowadzajac stuchaczy w tajniki podstawowych technik
biologii molekularnej, na przyktad byt On autorem kursu dla ucznidw szkét srednich w ramach
corocznych "Dni Akademickich" organizowanych przez Wydziat Biologii UAM oraz kursu
przygotowawczego dla uczniéw szkét srednich do ogélnopolskiej olimpiady biologicznej, a takze
prowadzit wyktady i pokazy naukowe dla uczniéw szkét srednich. Podsumowujac: stwierdzam,
7e w zakresie dodatkowej dziatalnoéci naukowej, organizacyjnej i dydaktyczna Pan dr Dawid
Bielewicz posiada doskonaty dorobek. Habilitant bardzo aktywnie uczestniczy wzyciu
naukowym, organizacyjnym i dydaktycznym macierzystej jednostki, a na szczegdlne wyréznienie
zastuguje fakt pozyskania licznych funduszy w formie grantéw naukowych na prowadzenie prac
badawczych.

Whiosek koncowy

Oceniajac osiagniecia naukowe stanowigce spojny tematycznie cykl czterech publikacji
(uwzgledniajac korekty w zakresie kolejnosci oraz zamiane jednej publikacji), pt.: ,Nowe
mechanizmy regulacji biogenezy mikroRNA Arabidopsis thaliana” oraz biorac pod uwage
aktywnosci naukowg realizowang w wiecej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji
kultury, w szczegdlnosci zagranicznej, a takze wigczajgc w to opinie na temat dodatkowej
aktywnosci naukowej, organizacyjnej i dydaktycznej Pana dr Dawida Bielewicza, stwierdzam ze
zrealizowane prace badawcze Habilitanta wnoszg istotny wktad w rozwéj dziedziny naukowej z
zakresu biologii roslin oraz jest On bardzo aktywny na polu wspétpracy miedzynarodowej,
dziatalnoéci organizacyjnej i dydaktycznej. W zwigzku z powyzszym stwierdzam, ze zgodnie z
ustawa z dnia 20 lipca 2020 roku (Dz. U. z 2020 r. poz. 85 ze zm.) Prawo o szkolnictwie wyzszym i
nauce, osiggniecie Pana dr Dawida Bielewicza odpowiada wymaganiom okreslonym w art. 219
ust. 1 pkt 1, 2 i 3 ustawy z dnia 20 lipca 2020 roku (Dz. U. z 2024 r., poz. 1571). Popieram
wniosek Pana dr Dawida Bielewicza z dnia 07.11.2024 o nadanie stopnia doktora
habilitowanego w dziedzinie nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne.
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