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Recenzja rozprawy doktorskiej
mgr Marianny Plucinskiej-Jankowskigj
pt. “Computational analysis of RNA secondary structures in viral genomes
using high-throughput structure probing methods”
,,Obliczeniowa analiza struktur drugorzgdowych RNA w genomach wirusowych w oparciu o dane

z metod wysokoprzepustowego probkowania strukturalnego”

1. Problem badawczy i jego znaczenie

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska mgr Marianny Plucinskiej-Jankowskiej dotyczy
bardzo waznego zagadnienia, struktury czasteczek RNA i konstruowania narzedzi obliczeniowych
wspomagajacych analizg uzyskanych eksperymentalnie danych strukturalnych. Bez watpienia podjety
problem badawczy wpisuje si¢ w aktualne trendy w badaniach RNA, gdyz doktadne poznanie zwigzku
pomiedzy strukturg a funkcja czasteczek RNA jest niezbgdne dla pelnego zrozumienia zaleznych od
RNA proceséw komorkowych oraz wykorzystania potencjatu terapeutycznego RNA. Analizy oparte na
potaczeniu zaleznej od struktury chemicznej modyfikacji RNA i sekwencjonowania nowej generacji,
zrewolucjonizowaly badania struktury drugorzedowej RNA. Jednak réznorodnosé¢ stosowanych podejsé
eksperymentalnych i metod obliczeniowych stwarza duzy problem w analizie i poréwnaniu danych
uzyskanych przez rézne grupy badawcze. Zgadzam si¢ z Autorka, ze dla rozwigzania tego problemu
konieczne jest stworzenie uniwersalnych narzedzi obliczeniowych, ktére moglyby by¢ stosowane
niezaleznie od zastosowanego w sondowaniu struktury odczynnika chemicznego czy metody detekcji
miejsc modyfikacji w RNA. Tego ambitnego zadania mgr Marianna Plucinska-Jankowska podjg¢ta sie

w swojej pracy doktorskiej.

Rozprawa zostala wykonana w Zaktadzie Biologii Obliczeniowej Instytutu Biologii
Molekularnej i Biotechnologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, pod kierunkiem prof.
UAM dr hab. Marka Zywickiego, posiadajacego duze doswiadczenie i osiggnigcia w obliczeniowych
analizach struktury RNA. Gléwnym celem rozprawy pracy bylo przeprowadzenie kompleksowej
analizy porownawczej struktur drugorzedowych RNA w regionach UTR izolatow wirusa Zika (ZIKV),
i wirusa dengi (DENV) z zastosowaniem opracowanych przez Autorke nowych narzedzi

obliczeniowych, probNORM i rmaCARD. Wedtug informacji zawartych w pracy prooNORM jest
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uniwersalna metoda analizy danych z eksperymentalnego sondowania struktur drugorzedowych RNA o
wysokiej przepustowosci. Natomiast, rnaCARD umozliwia porownywanie alternatywnych struktur
drugorzedowych RNA. Opracowane metody Autorka zastosowata do analizy danych z chemicznego
sondowania struktury RNA wirusow Zika i dengi, zdeponowanych w ogoélnodostepnych repozytoriach.
Byta ona ukierunkowana na identyfikacje nowych konserwowanych motywow strukturalnych RNA,

analize struktur alternatywnych i poréwnanie ze znanymi strukturami modelowymi.

2. Ocena formalna i merytoryczna pracy. Wklad Autorki.

Rozprawa zostata przygotowana w jezyku angielskim, ma klasyczny uktad i liczy 130 stron, w
tym 30 stron bibliografii, spisow tabel i rysunkow oraz materiatéw uzupetniajgcych. Rozdziat Wstep
(Introduction) zostat poprawnie skonstruowany i dobrze wprowadza w tematyke badan. Swiadczy on o
dobrym ogolnym stanie wiedzy Autorki w zakresie struktury RNA, metod jej badania, analizy danych
z eksperymentdéw sondowania struktury RNA, a takze wiruséw RNA.W jego kolejnych podrozdziatach
Autorka opisuje strukture RNA, sposoby jej wizualizacji, czynniki wptywajace na proces zwijania si¢
RNA, obliczeniowe, enzymatyczne i chemiczne metody analizy struktury drugorz¢dowej RNA oraz
wykorzystanie danych z eksperymentow sondowania struktury RNA do predykcji modeli struktury 2D
RNA. Ostatni podrozdziat poswigcita wirusom z rodziny Flaviviridae, skupiajac si¢ na charakterystyce
strukturalnej i funkcjonalnej RNA wirusa Zika, ktory stanowi obiekt badan Autorki. Mimo ogdlnego
pozytywnego wrazenia, rozdziat ten zawiera pewne btedy merytoryczne oraz liczne btedy edytorskie,
gramatyczne, interpunkcyjne oraz w cytowaniu prac innych autoréw. Prosze Autorke o odniesienie sig¢

do kilku szczegdlnie intrygujacych mnie kwestii.

= Str. 11, podpis rysunku nr 1 jest niezgodny z oznaczeniami na rysunku.

= Str. 18, opisujac wptyw modyfikacji potranskrypcyjnych na struktur¢ RNA Autorka odnosi si¢
do Tabeli 2, jednak nie wydaje si¢ Ona tematycznie zwigzana, gdyz przedstawia spis enzymow
stosowanych w sondowaniu struktury drugorzedowej RNA.

= Chemical probing stanowi podrozdziat w rozdziale Enzymatic probing, zaktadam, ze jest to
tylko btad edytorski przy konstruowaniu spisu tresci.

= Str. 24, przy 1M7 powinna zosta¢ zacytowana praca wprowadzajaca ten odczynnik czyli
Mortimer i Weeks 2007; prace cytowane przy 1M6 [71], FAI [66] i BzCN [72] w ogole nie
dotyczg tych odczynnikow.

= Str. 24, Autorka pisze ... with FAI being particularly useful for probing RNA in complex
environments due to its high solubility and reactivity [66], while NAI is favored for its ability
to provide high-resolution structural information [55]. Trudno mi si¢ zgodzi¢ z tym
stwierdzeniem, gdyz FAI nie jest bardziej reaktywny niz NAI, zreszta wynika to juz z

oryginalnej pracy (Spitale et al. 2013). Ponadto, nieprawidlowe jest cytowanie pracy [66] w
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tym miejscu, gdyz nie ma w niej mowy o FAL Jest to praca z grupy K. Weeks’a, ktora z zasady
nie stosuje odczynnikoéw innych niz wlasne.
= Str. 24, niestety nie zgadzam si¢ ze stwierdzeniem Autorki Ability to modify RNA with minimal
perturbation to the native structure is characteristic of BzZCN, making it ideal for in vivo studies
[72]. Jestem ciekawa skad Autorka zaczerpngta tg informacje, bo cytuje w tym zdaniu pracg
Smola 2015, gdzie nie ma mowy 0 BzCN. Niestety ja nie znam zadnej pracy, gdzie z sukcesem
zastosowano BzCN in vivo. Wedtug mojej wiedzy BzCN wcale nie jest idealny do badan in
Vivo, co zapewne wynika z jego bardzo krotkiego czasu dziatania.
= Str. 26, opisujac metody chemicznego mapowania struktury drugorzgdowej RNA Autorka
wspomina o hydroxyl radical probing (nie radicals, jak uzyto w pracy), wedtug mojej wiedzy
metoda ta pozwala na sondowanie struktury trzeciorzedowej RNA, a nie drugorzedowej, oraz
miejsc wigzania RBP.
= Str. 27, w Tabeli nr 4 przy metodzie PARTE, brak organizmu, podpowiadam, byly to drozdze.
Natomiast w pracy [74] cytowanej przy SHAPE-MaP nie stosowano NAI, tylko 1IM7. Poza tym,
Tabela nr 4 nie jest wcale cytowana w tekScie pracy.
=  Str. 27, Autorka stwierdza, ze w eksperymentach MaP, dochodzi do substytucji zasad w

syntetyzowanej nici cDNA, wedlug mnie sg to rowniez mutacje innego typu.

Rozdzial Materials and Methods liczy zaledwie pig¢ stron, co jednak wydaje si¢ normg w
rozprawach o charakterze glownie obliczeniowym. Zabraklo w nim jednak informacji na temat

pochodzenia danych SHAPE-MaP uzytych w podrozdziale 4.1.2. Jesli ja przeoczytam, przepraszam.

Opis przeprowadzonych przez Autorke badan i ich wynikow zostat przedstawiony w trzech
podrozdziatach. Pierwszy z nich opisuje zasade dziatania metody probNORM, przedstawia jej
szczegotowa walidacje dla danych typu RT-stop, poréwnanie z innymi dostepnymi metodami,
zastosowanie dla analizy danych typu RT-mutate oraz utworzony przez Autorke Serwer Www
probNORM. Ogdlnie uwazam, ze metoda proobNORM ma bardzo duzy potencjat. Z uwagi na istniejace
niespdjnosci w zakresie analizy danych z chemicznego sondowania struktury RNA, szczegodlnie tych
pochodzacych z metod typu RT-stop, jest narzgdziem bardzo potrzebnym. Doceniam réwniez
utworzenie wlasnego skryptu do obliczenia reaktywno$ci poszczegdlnych reszt nukleotydowych w
RNA (dla danych RT-stop). Autorka przedstawia liczne porownania danych bez normalizacji oraz
przeanalizowanych z uzyciem probNORM, ktore w przekonujacy sposob wskazuja, ze zastosowanie
probNORM skutkuje wiekszym pokryciem niesparowanych zasad o reaktywnos$ci wiekszej niz 0 i
zapobiega tzw. utracie sygnatlu. Mam jednak kilka krytycznych uwag i prositabym Autorke o

odniesienie si¢ do nich podczas publicznej obrony.

= Str. 40 63, podany link odnosi do strony programu rnaNORM. Czy dobrze rozumiem, ze jest

to tylko zmiana nazwy? Niemniej taka informacja powinna znalez¢ si¢ w pracy.
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= Str. 43, referencja [91] cytowana przy programie ShapeMapper nie dotyczy tego programu.

= Dlaczego do walidacji programu probNORM wybrano tylko dane z eksperymentéw typu RT-
stop (Mod-seq i SHAPE-seq 2.0), skoro finalnie program zostat uzyty do normalizacji danych
z eksperymentéw SHAPE-MaP?

= Str. 48, analizujac korelacjg¢ danych typu RT-stop w probie modyfikowanej i niemodyfikowanej
Autorka odnosi si¢ do rysunku 9a, ktory przedstawia wyniki z eksperymentow SHAPE- MaP
uzyskane w r6znych warunkach.

= Str. 49 — 51, w tym rysunki 9, 10 i 11 zawieraja wyniki badan opublikowane w pracach
Grzywacz 2023 i Plucinska 2016, ktorych Doktorantka jest wspotautorka. Nie rozumiem jednak
ich umieszczenia w rozdziale przedstawiajacym opis metody probNORM. Wprowadza to
niepotrzebne zamieszanie. Jesli faktycznie byly one motywacja do stworzenia tej metody, ich
opis powinien poprzedza¢ rozdziaty o proobNORM.

= Str. 50, stwierdzenie na podstawie danych uzyskanych dla tRNA, ze DMS-probing data [...]
contribution to improving prediction accuracy for small RNAs is limited, uwazam za bardzo
ryzykowne. Analogiczne analizy nalezatoby przeprowadzi¢ dla innych klas krotkich RNA,
bowiem tRNA to bardzo specyficzne czasteczki, bogate w ré6znorodne modyfikacje.

= Str.51, podpisy rysunkéw 10 i 11 zawierajg istotne bledy edytorskie.

= Str. 53, jaki RNA kryje sie pod okresleniem SRP transcript ?

= Str. 57 — 61, Autorka poréwnuje probNORM z trzema innymi metodami (BUM-HMM,
structure-seq i CMH). Co ciekawe, w tym poréwnaniu najgorzej wypada BUM-HMM. Jednak
uzyskane wyniki sa zupehnie inne, niz te w oryginalnej pracy wprowadzajacej metodg BUM-
HMM (Selega 2016). Prosz¢ Autorke o poréwnanie i przedyskutowanie uzyskanych przez nig
danych dla 18S rRNA z danymi zaprezentowanymi na Rys. 4 w pracy Selega 2016.

Kolejny podrozdziat czesci wynikowej opisuje metod¢ rnaCARD, przyktady jej zastosowania
oraz serwer www rnaCARD. Metoda umozliwia automatyczne, kompleksowe poréwnanie dwoch
alternatywnych struktur tej samej czasteczki RNA i wedlug Autorki moze by¢ stosowana nie tylko dla
pojedynczych transkryptow, ale réwniez do jednoczesnej analizy wielu RNA, w tym catych
transkryptomow. Jako jej zalete Autorka wylicza mozliwo$¢ identyfikacji podobnych a nie tylko
identycznych motywow strukturalnych RNA. Jako przyktad poréwnata dwie suboptymalne struktury
dwoch ludzkich transkryptow SLIRP-201 i SCT-201. Szersze wykorzystanie rnaCARD przedstawione
jest w kolejnych podrozdziatach, gdzie zaprezentowano poroéwnanie rejonéw UTR ZIKV i DENV.
Podczas lektury tej czeSci pracy nasuneto mi sie kilka pytan i uwag, dlatego prosze Autorke o

odpowiedni komentarz.

= Nastronie 71 Autorka informuje, ze wyniki rnaCARD mozna przeglada¢ w dwoch trybach, ale
wymienia tylko jeden z nich. Domys$lam sig, ze ten drugi to differential mode. Jak wiaczy¢ ten

tryb? Na stronie rnaCARD nie widze tej opcji.
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= Czy i ewentualnie jaki jest limit dtugosci czasteczek RNA, ktore moga zosta¢ porownane Z
uzyciem rnaCARD?

= Autorka twierdzi, ze rnaCARD moze zosta¢ zastosowany do analiz w skali transkryptomowe;.
W pracy przedstawiono wyniki dla pojedynczych transkryptow, co przyjmuj¢ ze zrozumieniem
ze wzgledu na wyznaczone cele. Jednak powyzsze twierdzenie sugeruje, ze testowano metode
na duzych zbiorach transkryptow. Jak duzych? Pytam, gdyz wielko$¢ transkryptoméw réznych
organizmdw jest bardzo zréznicowana.

= (Czy rozwazano mozliwo$¢ poréwnania wigcej niz dwoch struktur danego transkryptu?

= Jak wypadaja zalety i wady rmnaCARD w odniesieniu do innych narzedzi automatycznego
porownania struktur RNA?

= W opisie rysunku 26 powinno by¢ rnaCARD Web Server a nie prooNORM Web Server.

Ostatni podrozdziat czesci wynikowej Autorka poswigcita opisowi analiz strukturalnych
przeprowadzonych dla rejonéw UTR RNA ZIKA i DENV. Wykorzystata dane SHAPE-MaP z pracy
Huber 2019. W tym przypadku nie obliczata samodzielnie reaktywnosci (czgstotliwosci mutacji) lecz
wykorzystata program ShapeMapper. Do normalizacji pozyskanych danych zastosowata probNORM, a
nastgpniec  wykorzystujac  oprogramowanie = RNAstructure przewidzialta wsparte danymi
eksperymentalnymi modele struktury drugorzedowej dla rejonéw 5 1 3°UTR czterech izolatéw kazdego
z wirusow. W kolejnym etapie wykorzystata metode maCARD do przeprowadzenia ich
kompleksowego porownania ze sobg oraz strukturami modelowymi. Intryguje mnie jednak kilka kwestii
i prosze Autorke, aby podczas publicznej obrony podjeta probe ich bardziej doglebnego wyjasnienia i
skomentowania.

= Jak juz wspomniatam, w pracy nie pokazano walidacji metody prooNORM dla danych typu
RT-mutate z zastosowaniem krotkich RNA o znanej strukturze. Jednoczes$nie brakuje rowniez
porownania danych RT-mutate przed i po normalizacji metoda prooNORM. Bardzo cenne
byloby réwniez zestawienie czestotliwosci mutacji nukleotydéw znormalizowanych z
zastosowaniem programu ShapeMapper (czyli tak jak w oryginalnej pracy, Huber 2019) z tymi
znormalizowanymi przy uzyciu prooNORM.

= Kolejnym brakujacym elementem jest dla mnie bardziej precyzyjna ocena dopasowania
reaktywnosci znormalizowanych metoda probNORM do uzyskanych modeli struktury
drugorzgdowej RNA, np. analiza AUC ROC. To dopasowanie mozna w pewnym stopniu
odczytac z reaktywnoS$ci naniesionych na modele struktury drugorzedowej np. rys. 27 - 30, lecz
jest to tylko ,,0cena na oko”. Bardziej precyzyjne podejscie pozwolitoby oceni¢, co zmienia
nowa metoda normalizacji i czy jest to zmiana na lepsze.

= Jakie kryterium zastosowano przy wyborze aktualnych struktur modelowych dla rejonéw UTR
RNA ZIKV i DENV? Z referencji podanych w rozdziale Materials and Methods (str. 45)
wynika, ze wybrany model 5’UTR ZIKV zostal otrzymany na podstawie danych
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eksperymentalnych (SHAPE-CE in vitro), modele 3’UTR ZIKV i DENV pochodza z r6znych

analiz in silico, nie wiem niestety skad pochodzi model DENV 5°UTR, gdyz cytowana jest
przy nim praca przegladowa. Prace bedace zrodtem tych modeli nie sg nawet raz cytowane w
czesci wynikowej dysertacji. Stad wynika moje kolejne pytanie. Czy modele w ramkach na
rysunkach 31, 32, 33 i 34 pochodza z prac cytowanych na stronie 45?

= Do ktérego z UTROw ZIKV odnosza si¢ dane przedstawione na rys. 27? Zaktadam, ze jest to
5’UTR, lecz nie wynika to z podpisu rysunku.

= Modele 5’UTR izolatbw BRA i PF przedstawione na rys. 27 r6znig si¢ od tych z rys. 2
suplementu. Inny jest réwniez rozklad reaktywnos$ci mimo, ze do normalizacji wszgdzie
zastosowano probNORM. Z czego to wynika?

= W podpisach rysunkow 27 do 30 gléwnego tekstu oraz rysunkéw 2, 3 i 4 suplementu Autorka
umiescita informacje, ze reaktywnosci zostaly obliczone metoda probNORM (reactivity
calculated with probNORM). Jednak jest to zbyt daleko idgce uproszczenie, gdyz wedhug
informacji przedstawionych w pracy reaktywnosci obliczono stosujac program ShapeMapper,
a jedynie do ich normalizacji zastosowano prooNORM.

= Dostepne dane literaturowe sugerujg wystepowanie czterech motywéw typu pseudowezet w
3’UTR RNA ZIKV i DENV. Dane znormalizowane metoda probNORM wspieraja tworzenie
trzech z nich. Whniosek ten Autorka wysuneta na podstawie analizy znormalizowanych
reaktywnosci w rejonach potencjalnie zaangazowanych w tworzenie tych motywow.
Zastanawiam si¢, dlaczego Autorka nie sprobowala przeprowadzi¢ analizy z uzyciem
ShapeKnot wykorzystujac dane znormalizowane za pomocg probNORM. ShapeKnot stanowi
czes¢ pakietu RNAstructure, z ktorego Autorka korzystata w swoich analizach i jestem pewna,
ze jest biegta w jego stosowaniu. Tym samym nie do konca zgadzam si¢ ze zdaniem ze strony

96 Methods | used for secondary structure prediction do not enable pseudoknot prediction.

Kolejny rozdziat rozprawy stanowi obszerna Dyskusja, w ktorej Autorka w ciekawy i umiejetny
sposob podsumowuje wyniki swoich badan i zestawia je z innymi, zarowno w zakresie utworzonych
metod, jak i analizy rejonow UTR ZIKV i DENV. Zgadzam si¢ z wieloma stwierdzeniami Autorki
dotyczacymi zalet i mozliwosci zastosowania obu utworzonych metod. Mam jednak pewne uwagi
odnosnie zdania dotyczacego probNORM (str. 94) To my knowledge, no other method for
transcriptome-wide reactivity calculation is available as an online tool. Po pierwsze, w przypadku
danych typu RT-mutate jako plik wejsciowy trzeba wprowadzi¢ obliczone wcze$niej za pomocg innego
programu czestotliwosci mutacji dla poszczegdlnych nukleotydéw. Po drugie obliczenie reaktywnosci
dla danych typu RT-stop wymaga pracy w command line, co zapewne jest proste dla bioinformatyka,
ale nie dla innych badaczy. Mysle, ze wykluczenie wymienionych powyzej ograniczen stanowi dobry

kierunek dla dalszego rozwoju wersji online metody probNORM.
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Niestety od pewnego momentu Dyskusji cigzko podazac¢ za tokiem myslenia Autorki, gdyz
czes¢ odnosnikow literaturowych z tekstu nie ma swoich odpowiednikoéw w spisie bibliografii.
Domyslam sie, ze odnoszac si¢ na str. 94 do pracy Li et al., Autorka ma na mysli prace Li et al. 2018 z
Cell Host Microbe (DOI: 10.1016/j.chom.2018.10.011), bo to wlasnie w niej zastosowano metode
icCSHAPE do analizy strukturalnej ZIKV RNA. Tej pracy nie ma niestety w bibliografii. Jesli si¢ myle,
prosze o korekte. Na stronie 96, Autorka pisze, ze wymodelowana przez nig struktura motywu
trojramiennego rozgalezienia w 3’UTR ZIKV perfekcyjnie odzwierciedla ta uzyskang w badaniach
krystalograficznych. Jest to bardzo wartosciowa obserwacja, jednak cytowanie w tym miejscu pracy o

numerze [100] wydaje si¢ niewlasciwe.

Bibliografia pracy liczy 133 pozycje. Jak wspomniatam powyzej odno$nikow literaturowych w
pracy jest wigcej, doktadnie 143. Zatem na liscie brakuje dziesieciu pozycji. Poza tym zauwazytam, ze
przyktadowo praca E. Mailler, 2019 DOI: 10.1002/wrna.1518, ma przypisane dwa numery referencyjne,
[53] i [56]. Brakuje rowniez konsekwencji w wymienianiu autoréw poszczegdlnych publikacji lub
zrodta pracy, np. [59], [64], [128]. Niestety, brak rzetelnosci w cytowaniu prac innych autoréw, a nawet
catkowity brak odno$nikow literaturowych w miejscach, ktore tego wymagaja jest ogdlnym problemem
calej dysertacji. W recenzji wymienitam tylko cz¢$¢ blednych odnos$nikow literaturowych, pomingtam

wyliczanie miejsc w ktorych ich brakuje.

Rzetelnos$ci zabrakto rowniez przy sporzadzaniu wykazu skrotow zawartych w pracy, ktory jest
bardzo ograniczony i mam wrazanie, ze wybor objasnianych skrétow byt zupetie losowy. Ze wzgledu

na mnogo$¢ skrotow uzytych w dysertacji dobrze przygotowany wykaz bytby niezwykle przydatny.

3. Podsumowanie

Mimo wymienionych powyzej krytycznych uwag pozytywnie oceniam wyniki badan Autorki
uzyskane w ramach realizacji pracy doktorskiej. Mam §wiadomos¢, Ze osiagni¢cie postawionych celow
nie byto tatwe i wymagato ogromu pracy. Warto podkresli¢, ze stanowig one probe rozwigzania realnych
probleméw naukowcodw zajmujacych sie badaniami strukturalnymi RNA. WartoSciowy jest rowniez
wybor modelu badawczego, czyli RNA wirusow Zika i dengi. Doceniam rowniez stworzenie serwerow
www probNORM i rnaCARD, co czyni utworzone metody bardziej dostepne dla szerokiego grona
badaczy RNA nie bedacych informatykami. Metody prooNORM i rnaCARD nie zostaly jeszcze
opublikowane, ale wedtug informacji zawartych w pracy opisujace je manuskrypty sa w przygotowaniu.
W obu przypadkach mgr Marianna Plucinska-Jankowska ma by¢ pierwszg autorka. Tym bardziej

szkoda, ze sama dysertacja nie zostata przygotowana w sposob bardziej profesjonalny.

W koncowej konkluzji, biorac pod uwage wymagania zdefiniowane przez ustawe z dnia 14
marca 2003 roku o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki
(Dz. U. z 2017 r. poz. 1789) stwierdzam, ze rozprawa doktorska mgr Marianny Plucinskiej-Jankowskiej

zawiera oryginalne rozwigzanie problemu naukowego, swiadczy 0 dobrej ogolnej wiedzy teoretycznej
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Kandydatki w uprawianej dyscyplinie oraz umiejetnosci samodzielnego prowadzenia pracy naukowej.
W zwiazku z powyzszym wnioskuje¢ do Rady Naukowej Dyscypliny Nauki Biologiczne Uniwersytetu
im. Adama Mickiewicza w Poznaniu o dopuszczenie Pani mgr Marianny Plucinskiej-Jankowskiej do

dalszych etapoéw przewodu doktorskiego.
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