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Recenzja rozprawy doktorskiej

mgr Izabeli Sarikko-Sawczenko
pt.: ,, Wybrane mechanizmy molekularne zaangazowane w podtrzymywanie aktywnosci
merystematycznej brodawek korzeniowych u gatunkéw modelowych z rodziny Fabace”

wykonana pod kierunkiem promotora, dr hab. inz. Barbary Lotockiej prof. SGGW
oraz promotora pomocniczego dr inz. Weroniki Czarnockiej
w Katedrze Botaniki Instytutu Biologii
Szkola Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

Ponizsza recenzja rozprawy doktorskiej Pani mgr. Izabeli Sanko-Sawczenko
przygotowana zostata na podstawie decyzji Rady Dyscypliny Nauk Biologicznych SGGW w
Warszawie, ktora na posiedzeniu w dniu 29.10.2020 powolala moja osobe na recenzenta
wyzej wymienione] dysertacji.

Wsréd  wielorakich  zjawisk biologicznych, posiadajacych skomplikowane
mechanizmy regulacyjne, nalezy wymieni¢ proces diazotrofii, ktory jest istotnym elementem
geochemicznego cyklu obiegu azotu. Mimo, ze N, stanowi az 80% atmosfery niewiele
organizméw jest zdolnych do wykorzystania tych zasobow. Dla wiekszosci roglin jedynym
zrédlem azotu s3 azotany i sole amonowe, pobierane z gleby przez system korzeniowy.
Wykorzystanie azotu atmosferycznego, jest mozliwe wylgcznie po wymagajacej znacznych
nakladéw energii jego redukcji przez organizmy diazotroficzne, ktére wystepuja w réznych
systemach biologicznych. Do utworzenia ukladu symbiotycznego miedzy bakteriami
symbiotycznymi a roslinami motylkowatymi, dochodzi w $cigle okreslonych warunkach
srodowiskowych, z ktérych jednym z wazniejszych elementéw jest ograniczony dostep do
zrédia azotu pod postacig przyswajalnych jonéw amonowych lub azotanowych. Innymi
waznymi czynnikami $rodowiskowymi wplywajacymi na proces brodawkowania sg
temperatura oraz ilos¢ wody w glebie, co raczej zwiazane jest z kondycjg 0gdlng rosliny
wynikajgca ze wzrostu w niekorzystnych warunkach. Brodawka jest organem symbiozy,
utworzonym po kolonizacji komérek korzenia gospodarza przez bakterie zwane rizobiami,
ktére w zainfekowanych komérkach przeksztalcaja si¢ w asymilujace azot bakteroidy, ktére
otoczone blong tworza symbiosom. Brodawki korzeniowe zapewniajg symbiotycznym
rizobiom $rodowisko mikroaerobowe, niezbedne dla aktywnosci nitrogenazy (bakteryjny
enzym katalizujacy redukuje N2). W wyniku zainicjowania procesu endosymbiozy, w
zaleznosci od gospodarza roslinnego, moga by¢ tworzone trzy rodzaje brodawek: brodawki
typu zdeterminowanego o ograniczonym wzroécie (z ang. determinate nodules, wystepujacy
np. u Glycine max i Lotus japonicus), typu niezdeterminowanego o nieograniczonym
wzroscie (z ang. indeterminante nodules, wystepujacy np. u Medicago truncatula i Vicia
faba), oraz typ tzw. kotierzykowaty (wystepujacy np. u Lupinus luteus). Tkanka
bakteroidalna, zaréwno brodawek o nieograniczonym wzrodcie jak i kolnierzykowatych
podzielona jest na strefy, zr6znicowane pod wzgledem wieku i funkcji znajdujacych sie w



nich komorek, charakteryzujg si¢ trwatg aktywnoscia zlokalizowanego apikalnie merystemu,
utrzymujaca si¢ przez cale zycie brodawki. Natomiast tkanka bakteroidalna brodawek o
ograniczonym wzro$cie nie ma wyraznego podziatu na strefy, a ich merystem, po
wytworzeniu odpowiedniej liczby komérek wygasza swoja aktywnosé.

Oceniana rozprawa doktorska wykonana w Katedrze Botaniki Instytutu Biologii
SGGW w Warszawie pod opieka naukowsg dr hab. inz. Barbary Eotockiej prof. SGGW oraz
promotora pomocniczego dr inz. Weroniki Czarnockiej, opisuje badania, ktore bez watpienia
wpisujg si¢ w nurt doglgbnego wyjasnienia proceséw zachodzacych podczas organogenezy i
funkcjonowania brodawek korzeniowych roslin z rodziny Fabace. Badania finansowane byty
ze srodk6w dwdch projektow badawczych:

1. Finansowanie przyznane autorce niniejszej rozprawy, przez NCN w ramach konkursu
PRELUDIUM 14, projekt nr 2017/27/N/NZ9/01211, pt.: ,,Rola biatek PIN w rozwoju
brodawek korzeniowych typu zdeterminowanego i niezdeterminowanego”

2. Projekt nr 0512/IP1/2015/73, pt.: ,,Analiza réznic w transkryptomach brodawek
korzeniowych Medicago truncatula oraz Lotus japonicus w warunkach optymalnych i
w warunkach stresu suszy przy pomocy sekwencjonowania RNA nastepnej generacji
(NGS)” przyznany Weronice Czarnockiej, przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa
Wyzszego w ramach konkursu IUVENTUS PLUS.

Ocena merytoryczna pracy

Doktorantka w swoich badaniach porusza bardzo istotne zagadnienie obejmujace
molekularne  mechanizmy zwiazane 2z aktywnoscia merystematyczng  brodawek
korzeniowych. Do swoich badari Doktorantka wybrata dwie rogliny modelowe: Medicago
truncatula do prowadzenia badan nad brodawkami typu niezdeterminowanego oraz Lofus
Japonicus do prowadzenia badan nad brodawkami typu zdeterminowanego. Ze wzgledu na
mozliwo$¢ poszerzenia wiedzy na temat funkcjonowania tkanki merystematecznej w
brodawkach korzeniowych roéli motylkowatych, temat podjety przez Doktorantke jest bardzo
interesujgcy i ambitny. W tym zakresie autorka skupia sie przede wszystkim na molekularnej
charakterystyce najwazniejszych czynnikéw zwigzanych z regulacjg cyklu komorkowego,
ekspresji genéw kodujacych czynniki transkrypcyjne regulujace aktywnosé merystematyczng
oraz na funkcji jakie spetnia polarny transport auksyny w tym procesie. Szczegélng uwage
Doktorantka poswigcita rodzinie transporteréw PIN — biatek odpowiedzialnych za polarny
transport auksyny. Drugim nurtem badan prezentowanych w przedstawionej pracy jest analiza
wplywu warunkow suszy na transkryptomy M. truncatula cv. Jemalong A17 i L. japonicus
cv. Gifu oraz bakterii symbiotycznych Sinorhizobium meliloti i Mesorhizobium loti.

W swojej pracy Doktorantka postuguje si¢ szerokim zakresem nowoczesnych technik:
masowe sekwencjonowanie transkryptoméw (NGS), PCR w czasie rzeczywistym (analiza
poziomu ekspresji genéw metodg bezwzgledng oraz wzgledng), analiza tkanek pod
mikroskopem S$wietlnym, uzyskanie roslin hybrydowych (zawierajacych transgeniczny
korzen) do analizy aktywnosci promotora.

Doktorantka we wstepie, poprzedzajacym publikacje sktadajace sie¢ na rozprawe
doktorska, przedstawila zwigzle opracowanie dotyczace: budowy brodawek korzeniowych
(typu zdeterminowanego i niezdeterminowanego), funkcjonowania cyklu komorkowego w
brodawkach korzeniowych z uwzglednieniem bialek bioracych udziat w regulacii tego
procesu. Nastepnie Doktorantka plynnie przechodzi do uzyskanych wynikéw, traktujac



wprowadzenie jako pewnego rodzaju uzupelnienie tych, ktére zostaly opublikowane w
przedstawionych artykutach. Analizujac wyniki swoich badan Doktorantka odnosi sie¢ do
cyklu komérkowego w merystemie korzenia (RAM, z ang. Root Apical Meristem). Analiza
poréwnawcza transkryptoméw M. truncatula cv. Jemalong A17 uprawianych w warunkach
suszy (w stosunku do roslin kontrolnych) wykazala, ze sposrod 90 genéw kodujacych biatka
zwigzane z regulacjg cyklu komérkowego, jedynie 3 wykazywaty wyzszg ekspresje a 8
obnizona, w brodawce korzeniowej w stosunku do nieinokulowanych korzeni. Dodatkowo,
zaden z genéw o réznicujgcym poziomie ekspresji nie koduje cyklin czy kinaz zaleznych od
cyklin zaklasyfikowanych do klasy B. Podobne wyniki Doktorantka uzyskata z analizy
transkryptomicznej L. japonicus. W tym przypadku zidentyfikowano 100 genow kodujgcych
biatka zwigzane z regulacjg cyklu komérkowego, z czego 4 wykazywaty wyzszg ekspresje a
11 obnizona, w brodawce korzeniowej w stosunku do nieinokulowanych korzeni. Tu jednak
Doktorantka zidentyfikowata ortologi genéw kodujacych biatka biorgce udzial w regulacji
cyklu komérkowego: 2 sposréd 4 oraz 3 sposréd 11. Doktorantka sugeruje, ze regulacja cyklu
komorkowego w brodawkach M. fruncatula angazuje geny kodujgce inne cykliny i CDK,
natomiast ekspresja pojedynczych cyklin klasy B w brodawkach L. Japonicus moze
swiadczy¢ o tym ze w pobranych brodawkach dochodzito do sporadycznych podzialow
komoérkowych np. w obrgbie wigzek przewodzacych brodawki korzeniowej. Doktorantka
stusznie zauwazyla, tu zacytuj¢ ,Nalezy jednak zaznaczyé, ze brodawki korzeniowe,
niezaleznie od ich typu, nie s3 organami bardzo aktywnymi mitotycznie, a korzenie
wykorzystane do analizy transkryptomu réwniez nalezy traktowaé jako materiat o niskiej
aktywnosci merystematycznej ze wzgledu na niski udziat stozkéw wzrostu korzeni wzgledem
calej masy systemu korzeniowego pobranego do analiz.”. Stad moja uwaga — by¢ moze
lepszym rozwigzaniem w tym przypadku byloby pobranie do analizy stozkow wzrostu
korzenia, jednakze rozumiem, ze nadrzednym celem (wyniki przedstawione w publikacji 5.2)
bylo poréwnanie transkryptoméw M. truncatula i L. japonicus uprawianych w warunkach
suszy w stosunku do warunkéw ,,bezstresowych”. Wyniki uzyskane po poréwnaniu wyzej
wymienionych transkryptoméw wyraznie pokazuja wptyw suszy na ekspresj¢ réznych genéw
w brodawkach korzeniowych obu roslin, jak réwniez pokazujg réznice w ogoblnej ekspres;ji
genéw miedzy brodawkami a korzeniami nieinokulowanymi. W wyniku przeprowadzonej
analizy NGS dla M. fruncatula scharakteryzowano 6042 geny ulegajace zroznicowanej
ekspresji w brodawkach w stosunku do korzeni, natomiast dla L. japonicus 4830 genow. Sa to
gtéwnie geny zwigzane z brodawkowaniem oraz geny zwiazane z synteza, metabolizmem i
degradacja flawonoidéw i auksyny. Uzyskane wyniki pokazujg istotne réznice miedzy
gatunkami, tylko dla 53% (1085) genéw ulegajacych zréznicowanej ekspresji u L. japonicus
znaleziono ortologi u M. truncatula. Istotnie zauwazalny jest réwniez wplyw suszy na
zréznicowang ekspresje genéw, przy czym réznice s3 zalezne od czasu trwania warunkéw
stresowych. Podwyzszonej ekspresji ulegajg gtéwnie geny zwigzane z odpowiedzig roslin na
stres suszy, natomiast obnizonej ekspresji ulegaly geny zwiazane z metabolizmem 0gbélnym
oraz hormonéw. Jednakze obie rosliny wypracowaly inne scenariusze wychodzenia ze stresu
suszy poniewaz znaleziono tylko 38 genéw wspdlnych (ortologéw), ktére ulegaja
zroznicowane]j ekspresjii w tych warunkach. Bardzo ciekawym aspektem tej pracy jest
réwniez opracowanie réznic w ekspresji genéw bakteryjnych pod wplywem suszy.
Wykazano, ze susza wplywa nie tylko na aktywno$¢ niektérych enzyméw ale takze na



ekspresj¢ genéw bakteryjnych, przy czym te réznice byly bardziej zauwazalne dla M. loti niz
S. meliloti.

W rozprawie doktorskiej zaprezentowano takze poréwnawcza analize mikroskopowa
miodych i dojrzatych brodawek korzeniowych L. japonicus oraz analizg ekspresji genéw
kodujgcych cykliny i kinazy zalezne od cyklin klasy B (publikacja 5.1). Wykazano, ze w
mtodych brodawkach korzeniowych L. japonicus pobranych 20 dni po inokulacji rizobiami
weigz zachodzg podzialy komérkowe, w przeciwienstwie do dojrzatych brodawek (54 dpi),
nie wykazujacych nawet szczatkowej aktywnodci merystematycznej, co potwierdzono
poprzez wykonanie reakcji PCR w czasie rzeczywistym dzigki ktérej wykazano ponad
trzykrotnie wyzsza ekspresje genu kodujgcego cykline 1 (nalezaca do klasy B) w brodawkach
20 dpi, w poréwnaniu do brodawek 54 dpi.

Badania prowadzone przez Doktorantke obejmowaly réwniez poréwnanie poziomu
ekspresji genéw kodujacych niektére czynniki transkrypcyjne, zwiazane z aktywnoscig
merystematyczng, w brodawkach korzeniowych w stosunku do stozkéw wzrostu korzeni M.
truncatula i L. japonicus. Sposrod analizowanych genéw u M. truncatula zaobserwowano
znaczng réznicg w ekspresji genu MtSCR2 charakteryzujgcego sie ponad 117-krotnie WYZSZ3
ekspresja w brodawce wzglgdem korzenia. Natomiast MtSCRI wykazuje jedynie nieznacznie
podwyzszony poziom ekspresji. Podobnie w przypadku genow kodujacych czynniki
transkrypcyjne MtSHR1 i MtSHR2, tylko gen MtSHRI ulega podwyzszonej ekspresji w
brodawkach (3,49 razy) natomiast MtSHR2 charakteryzuje sie nieznacznie obnizong ekspresja
(1,43 razy). Doktorantka sugeruje, ze istnienie dwéch ortologéw tych genéw wiaze si¢ z tym,
ze ich ekspresja i funkcja jest w duzej mierze organospecyficzna — jeden jest
charakterystyczny dla tkanek korzenia, natomiast drugi reguluje przede wszystkim aktywno§é
merystemu brodawki korzeniowej. Sposréd genéw kodujacych biatka WOX tylko MWOXS5
charakteryzuje si¢ wyzsza ekspresjs w brodawce korzeniowej w stosunku do korzenia.
Genem, ktéry wykazywal wysoki poziom ekspresjii w brodawkach M. truncatula w
poréwnaniu do korzeni jest MtHAP2-1 (ponad 9 razy). Doktorantka sugeruje, ze jest to
zwigzane z tym, ze jego ekspresja jest $cisle ograniczona do strefy merystemu brodawek, a
czynnik transkrypeyjny przez niego kodowany zwigzany jest procesem regulacji poprawnego
réznicowania komérek brodawki korzeniowej. Analiza transkryptomu L. japonicus wykazata,
ze czgs¢ opisanych powyzej genéw wulega ekspresji réwniez w brodawkach
zdeterminowanych, jednakze dla wigkszosci z nich zaobserwowano nizszy poziom ekspresji
w brodawkach niz w korzeniach. Jedynie gen LijWOX5 wykazat wyzszy poziom ekspresji w
brodawkach (prawie 3 razy). Doktorantka postuluje, e opisane wyniki wskazuja na odmienng
regulacje aktywnosci merystematycznej pomigdzy dwoma gatunkami, co moze byé Zwigzane
z szybkim wygaszaniem aktywnosci merystematycznej w brodawkach zdeterminowanych.

Poniewaz rozw¢j brodawek jest wysoce skorelowany z poziomem auksyny
Doktorantka zajela si¢ charakterystyka biatek, ktére mogg bra¢ udziat w jej transporcie
(publikacja 5.1). Polarny transport auksyny jest mozliwy dzieki asymetrycznej lokalizacji
transporteréw PIN (ang. PIN-formed proteins) w blonach komérkowych. Analizujac bazy
danych Doktorantka wyselekcjonowata 11 genéw M. truncatula oraz 8 L. Japonicus, ktére
potencjalnie mogg kodowa¢ biatka PIN. W swoich badaniach doktorantka wykazata, wysoki
poziom ekspresji genéw kodujacych biatka PIN, zaréwno tych zlokalizowanych w blonie
komoérkowej jak i w ER brodawek korzeniowych L. japonicus (20 dni po inokulacji), ktory



nastgpnie si¢ obniza po 54 dniach i jest ograniczony przede wszystkim do bazalnej czesci
brodawki, w miejscu polgczenia systemu wigzek przewodzacych brodawki z walcem
osiowym korzenia. Swoje wyniki Doktorantka potwierdzita wykorzystujac przygotowane
konstrukcje genowe (polgczenie sekwencji promotorowych poszczegélnych genéw PIN z
genem reporterowym GUS). Uzyskane konstrukcje Doktorantka wprowadzila poprzez
transformacj¢ (za pomoca Agrobacterium rhizogenes) do korzeni L. japonicus uzyskujac
rosliny hybrydowe (posiadajace transgeniczny korzefi i ,,dziki” typ pedu). Po wybarwieniu
histochemicznym (reakcja na obecno$¢ GUS) doktorantka prowadzita obserwacje
mikroskopowe, ktérych celem bylo wykrycie aktywnosci B-glukuronidazy w korzeniach i
brodawkach. Doktorantka wykazata, ze najwyzszy poziom ekspresji w merystemach
korzeniowych osiggal gen LjPIN2. Znalazlo to réwniez potwierdzenie w obserwacii
mikroskopowej, poniewaz najwyzszg aktywno$é GUS (gen GUS potaczony z promotorem
LjPIN2) zlokalizowano w rejonach merystemu korzeniowego. W brodawkach korzeniowych
zaobserwowano wzglednie wysoki poziom ekspresji genéw LjPIN1, LjPIN3, LjPIN4, LiPIN6
i LjPIN7. Ekspresja genu LjPIN2 ograniczona jest tylko do zawigzkéw brodawki.
Szczegotowe zestawienie wzoru ekspresji uzyskanych konstrukcji genowych zebrano w tabeli
2 publikacji 5.1. Jak wida¢ jest ona zréznicowana w zaleznosci od genu i stanu rozwojowego
brodawki.

W publikacji 5.3 opisano analiz¢ poziomu ekspresji genéw kodujacych czynniki
transkrypcyjne zwigzane z aktywnodcig merystematyczna u M. truncatula stosujac analize
PCR w czasie rzeczywistym (cz¢$¢ z nich byla analizowana na podstawie wynikéw NGS).
Pokazano réwniez i dokladnie opisano strukture brodawki korzeniowej M. fruncatula na
roznych etapach jej rozwoju. Przekroje i dokumentacja wykonane s3 niezwykle starannie
(dotyczy to wszystkich przedstawionych prac). Moje pytanie jako recenzenta dotyczy analizy
poziomu ekspresji wybranych genéw. W podpisie do ryciny 9.5.1.2.5 zaznaczono, ze analize
przeprowadzono metodg bezwzgledna cytuj¢ ,,Absolute, normalized expression level”,
zastanawiam si¢ co oznacza ,absolute, normalized”, natomiast w materialach i metodach
zapisano cytuje ,,Results were normalized using reference gene”. Prosze aby Doktorantka
wyjasnila sposéb przeprowadzenia analizy.

Ocena formalna pracy

Przedstawiong do oceny rozprawe doktorskg stanowi spéjny tematycznie zbiér trzech
artykutéw naukowych opublikowanych w roku 2019 wraz z omawiajgcym je autoreferatem:

5.1. Sanko-Sawczenko Izabela, Dmitruk Dominika, FLotocka Barbara, Rézanska
Elzbieta, Czarnocka Weronika (2019) Expression analysis of PIN genes in root tips and
nodules of Lotus japonicus. International Journal of Molecular Sciences, 20:235.
10.3390/1jms20020235 (cytowana 4 razy)

5.2. Sanko-Sawczenko Izabela, f.otocka Barbara, Mielecki Jakub, Rekosz-Burlaga
Hanna, Czarnocka Weronika (2019) Transcriptomic changes in Medicago truncatula and
Lotus japonicus root nodules during drought stress. International Journal of Molecular
Sciences 20:1204. 10.3390/ijms20051204

5.3. Skawiniska Monika, Safiko[JSawczenko Izabela, Czarnocka Weronika, Lotocka
Barbara (2019) Organization and ultrastructure of Medicago truncatula root nodule merystem.
The Model Legume Medicago truncatula. Wydawnictwo: John Wiley & Sons, 1td, pp 726—
740. doi.org/10.1002/9781119409144.ch91



Do dokumentacji Doktorantka dotaczyla réwniez artykul, ktéry byl wykorzystany do
wszczecia przewodu doktorskiego niebedacy czescia rozprawy.

4, Sanko-Sawczenko Izabela, I.otocka Barbara, Czarnocka Weronika (2016)
Expression analysis of PIN genes in root tips and nodules of Medicago truncatula.
International Journal of Molecular Sciences 17(8): 1197. doi: 10.3390/ijms17081197
(cytowana 12 razy)

Publikacje oznaczone 5.1 i 5.2, to prace oryginalne, obie zostaly opublikowane w
czasopiSmie International Journal of Molecular Sciences IFsq9 = 4,556 (lacznie 9,112) w
ktérych Doktorantka jest pierwszym autorem. Publikacja 5.3 zawiera rowniez wyniki
eksperymentalne, jednakze jest przedstawiona jako rozdziat w monografii pt. ,,The Model
Legume Medicago truncatula”.

Wstep teoretyczny w sposdb rzeczowy wprowadza czytelnika w literature przedmiotu
opierajac si¢ na licznych referencjach publikacyjnych (w sumie ponad 73 pozycje). Pragne
wyrazi¢ podziw dla Doktorantki za znajomosé szerokiego wachlarza metod i umiejetne ich
wykorzystanie. Niewatpliwe warsztat metodyczny Pani mgr. Izabeli Sarfiko-Sawczenko jest
poparty wieloletnim do§wiadczeniem zespotu i promotora dr hab. inz. Barbary Lotockiej.

W podsumowaniu, rozprawa doktorska Pani mgr. Izabeli Sanko-Sawczenko pt.
»Wybrane mechanizmy molekularne zaangazowane w podtrzymywanie aktywnosci
merystematycznej brodawek korzeniowych u gatunkéw modelowych z rodziny Fabace"
stanowi sp6jny tematycznie zbiér trzech artykutow naukowych zebranych i podsumowanych
w zalgczonym autoreferacie, zgodnie z wymaganiami stawianymi tego typu opracowaniom.
Wiedza Doktorantki z zakresu podejmowanej w artykutach tematyki jest rozlegla i
ugruntowana, o czym S$wiadczy sposéb i jako$é podawanych i opisywanych informacji, a
warsztat badawczy zashuguje na szczegdlne uznanie. Na uwage zastuguje rowniez fakt, ze
przedstawione prace zostaty opublikowane w renomowanych czasopismach o wysokim IF.
Wiozong w uzyskanie wynikéw prace oceniam bardzo wysoko. Przedstawiona do oceny
rozprawa mgr. Izabeli Sanko-Sawczenko, przygotowana na podstawie zgromadzonych
danych eksperymentalnych stamowi oryginalne rozwigzanie problemu naukowego i
spelnia wszystkie wymagania okreslone na podstawie Ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.U.
22003 r. Nr 65, poz. 595 z pézn. zm.) oraz Rozporzadzenia Ministra Nauki i Szkolnictwa
Wyiszego z dnia 30 pazdziernika 2015 r., w zwigzku z art. 179. Ustawy z dnia 3 lipca
2018 r. Przepisy wprowadzajace ustawe — Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U.
22018 r. Poz. 1669). Zwracam si¢ zatem do Rady Dyscypliny Nauk Biologicznych SGGW w
Warszawie o dopuszczenie Pani mgr. Izabeli Sanko-Sawczenko do dalszych etapow
przewodu doktorskiego i publiczng obrong pracy.

Majac na uwadze wysoks oceng rozprawy - zwracam si¢ do Rady Dyscypliny Nauk
Biologicznych SGGW w Warszawie z wnioskiem o wyréznienie rozprawy doktorskie;j.
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