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Recenzja rozprawy doktorskiej mgr Barbary Wrzesinskiej-Krupy pt. ,,Molekularne mechanizmy
odpowiedzi Nicotiana benthamiana na infekcje wirusem kartowatosci orzecha ziemnego
(Peanut stunt virus, PSV)”

Przedtozona do oceny rozprawa doktorska sktada sie z cyklu pieciu publikacji naukowych, w tym
czterech prac eksperymentalnych i jednej przegladowej. Cztery prace zostaty juz opublikowane w
czasopismach z kolekcji Web of Science, eksperymentalne o wskazniku oddziatywania (ang. impact factor,
IF), od 1,7 do 5, a przeglagdowa w wysokiej rangi czasopiSmie Biological Reviews, o wskazniku
oddziatywania 11. Ostatnia z prac eksperymentalnych to manuskrypt ztozony w repozytorium BioRxiv w
dniu 3.10.2024, nie poddany jeszcze recenzji. Sumaryczny wskaznik oddziatywania prac wchodzacych w
sktad cyklu wynosi 21,84, natomiast tgczna liczba punktow wg klasyfikacji Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa

Wyzszego wynosi 350 (dane pochodzgce z roku wydania publikacji).

Praca zostata zrealizowana w Zakfadzie Biologii Molekularnej i Biotechnologii, pod kierunkiem dr
hab. Aleksandry Obrepalskiej-Steplowskiej, prof. IOR-PIB. Tematyka rozprawy doskonale wpisuje sie w
obszar badawczy zaréwno zakfadu, jak i catego Instytutu. Mimo iz wiekszo$¢ prac wykonano na roslinie
modelowej, tytoniu Nicotiana benthamiana, majg one charakter aplikacyjny, ze wzgledu na znaczenie
infekcji wirusowych, w tym takze wirusem kartowatosci orzecha ziemnego (ang. peanut stunt virus, PSV)
dla uprawy roslin. Istotng z punktu widzenia rolnictwa grupa roslin podatnych na zakazenie wirusem PSV
sg rosliny bobowate, stanowigce bogate zrédto azotu. Wirus karfowatosci orzecha ziemnego, nalezgcy do
rodzaju Cucumovirus i rodziny Bromoviridae, jest wirusem RNA i posiada genom ztozony z trzech
jednoniciowych czgsteczek RNA o dodatniej polarnosci [ss(+)RNA] oraz dwodch czgsteczek
subgenomowych RNA. Niektdre szczepy zawierajg ponadto czgsteczki satelitarnego RNA (satRNA),
ktdrego wptyw na interakcje miedzy wirusem a ro$linnym gospodarzem nie jest jeszcze dobrze poznany.
Probe wyjasnienia tego wptywu podjeta mgr Barbara Wrzesifnska-Krupa w swojej pracy doktorskiej. Celem

pracy byto zbadanie procesdw molekularnych zachodzgcych w roslinach na skutek infekcji wirusem PSV i


mailto:luizahan@ibch.poznan.pl

jego satRNA, a takze okreslenie wptywu satRNA na zachowania mszycy uczestniczacej w transmisji wirusa

pomiedzy roslinami.

Dorobek publikacyjny Doktorantki jest znaczacy - pie¢ powigzanych tematycznie publikacji
naukowych jest niejednokrotnie podstawg do nadania stopnia doktora habilitowanego, w przypadku
doktoratéw to rzadkosé. Biorgc jednak pod uwage daty opublikowania poszczegdlnych prac (2016-2024)
oraz to, ze jedna z nich to de facto manuskrypt przed etapem recenzji, wnioskowaé mozna, ze praca nad
doktoratem zajeta ponad 8 lat, co jest okresem dtuzszym niz przecietny czas realizacji doktoratu (ok. 5 lat).
Na podkreslenie zastuguje fakt, ze we wszystkich pieciu pracach Doktorantka jest pierwsza autorka, a
lista autoréw w zadnej z prac nie jest dtuga (od 2 do 5 nazwisk). Swiadczy to niewatpliwie o znaczacym
wktadzie Doktorantki w powstanie catego cyklu. Potwierdzajg go rowniez znajdujgce sie w zatgcznikach
oswiadczenia wszystkich wspotautoréw. Oswiadczenia te majg charakter opisowy, ale zawierajg rowniez
(nieobligatoryjng) informacje na temat wktadu procentowego, wedtug ktérej wktad Doktorantki wynosit
w przypadku pierwszej pracy 40%, drugiej 55%, a trzech ostatnich prac 60%. Udziat w dwdch pracach
badaczy z innych os$rodkéw, w tym krajowych i zagranicznych, jest z kolei dowodem na owocng
wspotprace naukowa. Pewng watpliwos¢ mogg budzi¢ podpisy badaczy zagranicznych pod
oswiadczeniami w j. polskim (brak kopii w j. angielskim), ale zaktadam, ze tre$¢ oswiadczen byta

podpisujgcym wyjasniona.

Liczba cytowan artykutéw wchodzgcych w sktad cyklu jest mata, przy czym nie jest to jedynie
kwestig czasu, poniewaz pierwszy artykut, ktéry zostat opublikowany juz w 2016 roku, jest cytowany
zaledwie 3 razy, natomiast dwa kolejne, opublikowane w roku 2018 i 2021, po 7 i 4 razy (wg bazy Web of

Science). Dwie ostatnie prace ze wzgledéw oczywistych cytowan jeszcze nie maja.
OMOWIENIE PRAC WCHODZACYCH W SKtAD CYKLU

Pierwsza z prac w cyklu, opublikowana w 2016 r. w czasopismie Journal of Virological Methodes,
nosi tytut “Recombination-based generation of the agroinfectious clones of Peanut stunt virus”. Jest to
praca o charakterze metodycznym, opisujgca sposéb uzyskania infekcyjnych klonédw wirusa PSV w
roslinach. Opracowanie tego rodzaju narzedzia byto warunkiem niezbednym do przeprowadzenia badan
funkcjonalnych stanowigcych gtéwny cel rozprawy. Petnej dtugosci sekwencje cDNA odpowiadajgce trzem
czgsteczkom RNA wirusa PSV-P (RNA1, RNA2, RNA3) oraz czgsteczce satRNA, zostaty wklonowane do
wektoréw plazmidowych pod kontrolg promotora 35S z wirusa mozaiki kalafiora (CaMV), umozliwiajgcego
transkrypcje wirusowych RNA in vivo. Nastepnie, za posrednictwem bakterii Agrobacterium tumefaciens,
infekowano wektorami rosliny tytoniu Nicotiana benthamiana. W przypadku roslin infekowanych
zaréwno samym wirusem PSV-P jak i wirusem z dodatkiem satRNA, uzyskano zamierzony efekt, na co
wskazywaty systemiczne objawy infekcji jak i obecnos¢ wirusa analizowana wielopoziomowo - metodg
mikroskopii elektronowej, RT-PCR, Western blot i sekwencjonowania petnego genomu wirusa metoda
Sangera. Wiriony wygenerowane w roslinie modelowej N. benthamiana, wykorzystano nastepnie do

ponownej infekcji tytoniu oraz do infekcji fasoli Phaseolus vulgaris i grochu Pisum sativum. Jak podano w



pracy, sekwencja genomu wirusa wyizolowanego z zainfekowanych roslin tytoniu nieznacznie rdznita sie
od tej zdeponowanej w repozytorium GenBank (i od tej znajdujacej sie w wektorze). Biorac pod uwage
duzg zmiennos$¢ genomoéw wirusowych, nie jest to dla mnie zaskakujgce, natomiast mam pytanie, czy
podobne analizy wykonano takze dla ponownie infekowanego tytoniu oraz dla roslin fasoli i grochu? Czy
mozemy oczekiwac, ze w trakcie re-infekcji lub infekcji kolejnych roslin wirionami uzyskanymi z tytoniu
dojdzie do kolejnych mutacji, w tym i takich wptywajacych na infekcyjno$¢ i czy nie powinnismy sie
spodziewac raczej mieszaniny wielu réznych sekwencji wirusa? Czy sekwencje starteréw do reakcji PCR
projektowano biorgc pod uwage zmienno$é wirusa? Mam tez pytanie o to jak wyjasni¢ obecnosc
podwadjnych prazkéw na zelu (Figure 2) w miejscu oczekiwanego produktu reakcji RT-PCR dla satRNA o
dtugosci 393 bp? Z kolei prazki na membranach po Western blot sg ledwo widoczne dla Phaseolus vulgaris
— czy to oznacza, ze infekcja fasoli byta mniej efektywna niz pozostatych roslin? Jesli tak, to jak mozna to

wyttumaczyc?

W pracy padto réwniez stwierdzenie, ze objawy infekcji u rosli tytoniu byly powazniejsze w
przypadku koinfekcji wirusa i satRNA, natomiast jedynym tego potwierdzeniem s zdjecia roslin (Figure
1), w moim odczuciu nie odzwierciedlajgce wystarczajgco réznicy pomiedzy infekcjag samym wirusem a
wirusem i satRNA. Mocniejszym argumentem bytaby np. analiza wysokosci lub masy roslin, wielkosci czy

liczby lisci, liczby produkowanych kwiatéw czy nasion, itp.

Druga praca, pt. “Peanut stunt virus and its satellite RNA trigger changes in phosphorylation in N.
benthamiana infected plants at the early stage of the infection”, opublikowana w roku 2018 w
International Journal of Molecular Sciences, prezentuje wyniki analiz proteomicznych i
fosfoproteomicznych roslin po infekcji PSV. Przestanka do ich wykonania byty wyniki opublikowanych
wczesniej analiz transkrytpomicznych, ktdre wskazywaty na deregulacje genéw kodujgcych biatka
zwigzane z fosforylacjg. Fosforylacja biatek, jako modyfikacja potranslacyjna, umozliwia komdrkom szybka
reakcje na zmieniajgce sie warunki poprzez uruchomienie kaskad sygnatowych. Autorzy pracy
przypuszczali, ze to witasnie fosorylacja biatek moze by¢ jednym z gtéwnych proceséw, na ktore wptywa
obecnos$¢ satRNA w trakcie infekcji wirusowe]. Badaniu poddano wiec siewki N. benthamiana infekowane
wirusem PSV-P z udziatem lub bez satRNA, na wczesnym etapie infekcji. Grupe kontrolng stanowity rosliny
traktowane wytgcznie buforem fosforanowym. Poréwnania pomiedzy trzema grupami roslin wykazaty
szereg istotnych rdéznic, m.in. obnizenie globalnego poziomu fosforylacji biatek w roslinach infekowanych
PSV bez satRNA i zmniejszenie akumulacji wielu biatek, w tym rybosomalnych i zwigzanych z fotosyntezga,
w rodlinach infekowanych PSV z udziatem satRNA. Analiza ontologii genowych pokazata, ze
zaobserwowane zmiany dotyczg poziomu akumulacji i fosforylacji biatek zwigzanych zaréwno z
odpowiedzig obronng roslin jak i podstawowymi procesami metabolicznymi czy transportem RNA. Jak
podkreslajg autorzy pracy, jest to pierwszy zbiér danych proteomicznych i fosfoproteomicznych
dotyczacych roslin zainfekowanych wirusem rodzaju Cucumovirus. W mojej opinii miatby on znacznie
wiekszg wartos¢, gdyby wykonano co najmniej dwa powtdrzenia catego eksperymentu lub analizowano

kazda z roslin osobno zamiast przeprowadzenia jednej zbiorczej analizy, obejmujacej po 6 siewek na kazdag



grupe roslin. Ekspresje gendw kodujacych wybrane biatka zidentyfikowane w toku analiz, zbadano metoda
RT-qPCR. Okazato sie, ze nie zawsze zmiana na poziomie transkryptu koreluje ze zmiang na poziomie
biatka, a zmiana w akumulacji biatka nie zawsze koreluje z poziomem akumulacji biatka fosforylowanego.

W tym miejscu prositabym Doktorantke o dodatkowy komentarz.

Z informacji znajdujgcej sie pod pracg nr 2, dotyczacej materiatéw suplementarnych
zamieszczonych na nosniku elektronicznym, wynika, ze w tekscie artykutu doszto do pomytki w numeracji
tabel. Uwazam, ze nalezatoby to skorygowac¢ rowniez w wydawnictwie, zamieszczajac na stronie
czasopisma stosowang errate do juz opublikowanego artykutu. Poza tym na wykresie Supplementary
Figure S1, prezentujgcym liczbe kopii poszczegdlnych RNA wirusa, brakuje mi wyniku dla satRNA, cho¢ jest
0 nim mowa w opisie. Prositabym réwniez o komentarz dotyczacy statystycznie istotnej réznicy pomiedzy
liczba kopii tylko RNA3 w roslinach infekowanych PSV-P oraz PSV-P z dodatkiem satRNA.

Trzecia praca, opublikowana w roku 2021 w Plant Cell Reports, nosi tytut “Multiple cellular
compartments engagement in Nicotiana benthamiana-peanut stunt virus satRNA interactions revealed
by systems biology approach”. Tematem pracy byta multiomiczna analiza roslin infekowanych PSV-P, PSV-
P wraz z satRNA oraz roslin kontrolnych, ze szczegdélnym uwzglednieniem roli poszczegdlnych przedziatéw
komodrkowych w odpowiedzi na infekcje wirusowa. Wygenerowano dwa nowe zestawy danych
transkryptomicznych, jeden pochodzacy z sekwencjonowania nowej generacji krétkich RNA (sRNA), drugi
z eksperymentu mikromacierzowego, ktérego celem byto zbadanie poziomu transkryptéw kodujgcych
biatka. Oba zestawy danych zdeponowano w publicznie dostepnych repozytoriach, co samo w sobie
stanowi istotng warto$¢ pracy, poniewaz zbiory te moga by¢ Zrédtem ponownych analiz. Dane
transkryptomiczne poréwnano nastepnie z danymi proteomicznymi i fosfoproteomicznymi uzyskanymi w
ramach publikacji nr. 2, wspierajac sie informacjami znajdujgcymi sie w bazach danych. Analiza ontologii
genowych pozwolita wnioskowac nie tylko na temat gtéwnych proceséw podlegajgcych deregulacji na
skutek infekcji, ale takze przypisaé je do poszczegdlnych przedziatdw komérkowych. Interesujgcym
wynikiem jest m.in. obnizenie ekspresji licznych transkryptéw kodujgcych biatka chloroplastowe,
podwyzszenie poziomu sRNA oraz obnizenie poziomu akumulacji w chloroplastach biatek i biatek
fosforylowanych pod wptywem infekcji wirusowej, niezaleznie od tego, czy odbywata sie ona z udziatem
satRNA czy nie. Inng ciekawg obserwacjg byty podwyzszony poziom transkrypcji genédw kodujgcych biatka
mitochondrialne oraz fosforylacji biatek mitochondrialnych w roslinach infekowanych PSV-P bez satRNA.
Wartosciowym elementem pracy jest takze weryfikacja poziomu wybranych sRNA oraz mRNA metodg RT-

gPCR, ktorej wynik byt w wiekszosci przypadkdéw pozytywny.

Integracyjna analiza danych omicznych stanowi duze wyzwanie, szczegdlnie gdy jej obiektem jest
roslina. Doktorantka zetkneta sie z tym chociazby przy analizie SRNA, w ktérej wielu sekwencji nie udato
sie przypisa¢ do znanych miRNA czy ta-siRNA. Mysle, ze gdyby nie problemy z adnotacjg sRNA, moze
udatoby sie zidentyfikowac¢ wiecej krétkich RNA rdéznigcych sie poziomem ekspresji pomiedzy badanymi

grupami roslin. Mam w zwigzku z tym pytanie czy podjeto prébe przypisania tych nieznanych sekwencji



do innych RNA niz miRNA i ta-siRNA, np. tRNA, ktorych fragmenty czesto znajdujg sie w zbiorze sRNA po

sekwencjonowaniu?

Czwarta w kolejnosci praca, pt. ,Symptom-modulating satRNAs of cucumoviruses affect the
orientation and feeding behaviour of Myzus persicae” to manuskryp zamieszczony na stronie BioRxiv.
Praca ta przedstawia wyniki badan wptywu satRNA towarzyszacego infekcji wirusowej na zachowania i
preferencje zywieniowe mszyc brzoskwiniowych, owaddw uczestniczacych w transmisji wirusa w
srodowisku. Badania wykonano na dwéch modelach roslinnych, na tytoniu Nicotiana benthamiana oraz
na roslinie uzytkowej, pomidorze Solanum lycopersicum L., w réznych uktadach infekcyjnych, z samym
wirusem lub z dodatkiem satRNA. Do infekcji tytoniu wykorzystano dwa szczepy wirusa PSV (G i P) oraz
wirusa mozaiki ogérka (CMV), natomiast pomidory infekowano CMV. Szczep PSV-G jest naturalnie
pozbawiony satRNA i dodanie do niego satRNA zaostrza objawy infekcji. Z kolei szczep PSV-P naturalnie
wystepuje z satRNA, ktéry ostabia objawy infekcji. Infekcje CMV przeprowadzono z dodatkiem dwdch
rodzajow satRNA, nienekrogennego (non-nc-satRNA) lub nekrogennego (nc-satRNA). W kazdym
doswiadczeniu kontrole stanowity rosliny nieinfekowane. Eksperymenty przy uzyciu olfaktometru
wykazaty, ze w przypadku tytoniu w uktadzie z PSV-G mszyce najchetniej kierowaty sie do roslin
zainfekowanych samym wirusem, bez dodatku satRNA, natomiast w uktadzie z PSV-P do roslin
zainfekowanych wirusem wraz z satRNA. Zaréwno z tych eksperymentéw jak i z obserwacji owadow
zerujgcych na tytoniu wytania sie obraz, w ktédrym rosliny z tagodnymi objawami infekcji stajg sie
najbardziej atrakcyjne dla owaddw, co w efekcie prowadzi do skutecznej transmisji wirusa. Potwierdza to
rowniez obserwacja infekcji tytoniu wirusem CMV - w uktadzie z nc-satRNA owady wybieraty rosliny
zainfekowane samym wirusem, bez satRNA. Inaczej jednak byto w przypadku pomidora, kiedy owady
zdecydowanie kierowaty sie w strone roslin nieinfekowanych. Z kolei w badaniach preferencji
zywieniowych mszyc Zzerujgcych na pomidorach nie wykazano zadnych statystycznie istotnych réznic.
Rozbiezne wyniki uzyskane na innych roslinach rodza pytanie o uniwersalno$¢ mechanizmu
postulowanego przez autorow pracy i w zwigzku z tym prositabym Doktorantke o komentarz. Moje
watpliwosci budzi tez mata grupa owadoéw oraz spora rozbieznos¢ w wynikach pomiedzy powtérzeniami
biologicznymi. Mam réwniez pytanie o to, dlaczego tak niewielki procent mszyc (15-20%) wykazywat
jakiekolwiek ukierunkowanie? Czy mozna bytoby wykonaé dla porédwnania eksperyment z
wykorzystaniem znanych, np. chemicznych atraktantéw i repelentéw, zeby sprawdzi¢ czy reakcja owadow
bedzie wodwczas silniejsza? Jesli chodzi o wyniki badan preferencji zywieniowych mszyc, ich
przedstawienie graficzne zamiast tabelarycznego, podobnie jak to miato miejsce dla wynikéw

olfaktometrycznych, bytoby czytelniejsze.

Ostatnia z prac, zatytutowana ,,Small non-coding satellite RNAs —the ‘game changers’ at the virus—
host plant interaction?” to praca przeglagdowa opublikowana w wysoko punktowanym magazynie
Biological Reviews. Praca to podsumowuje dotychczasowy stan wiedzy na temat satRNA, z
uwzglednieniem szerokiego spektrum wirusow roslinnych oraz takich aspektéw jak pochodzenie satRNA,

jego wptyw na przebieg infekcji wirusowej, interakcje z wirusem pomocniczym, metabolizm rosliny-



gospodarza i jej mechanizmy obronne, udziat zewnetrznych czynnikéw biotycznych i abiotycznych w
patogenezie chordb wirusowych roslin. Warto zaznaczyé¢, ze wyniki badan Doktorantki przyczynity sie do
pogtebienia wiedzy na temat roli satRNA, szczegdlnie satRNA towarzyszgcego infekcji PSV. Osobiscie
bardzo zainteresowat mnie rozdziat poswiecony pochodzeniu satRNA, prezentujgcy kilka ciekawych
hipotez. Mimo, iz zadna z nich nie zostata jeszcze ostatecznie zweryfikowana, chciatabym ustysze¢, ktorg
z hipotez Doktorantka uwaza za najbardziej prawdopodobng i dlaczego. Prositabym réwniez o odpowiedz
na pytanie o kierunek ewolucji satRNA — czy mozna uznac, ze istnieje tendencja ewolucyjna w kierunku
zaostrzania lub tagodzenia objawdw infekcji wirusowej za posrednictwem satRNA? Na koniec chetnie

poznatabym opinie Doktorantki na temat potencjalnego wykorzystania satRNA w rolnictwie.
OCENA OPISOWEJ CZESCI ROZPRAWY

Opracowanie polskie jest zwiezte (50 stron), przejrzyste i zrozumiate. Sktada sie z nastepujgcych
elementow: spisu tresci (2 strony), wykazu publikacji wchodzgcych w sktad rozprawy (2 strony),
streszczenia w j. polskim i angielskim (tgcznie 6 stron), wykazu skrétéw (1 strona), wprowadzenia (7 stron),
hipotez badawczych (2 strony), celéw pracy (2 strony), metodyki (8 stron), wynikéw (10 stron),
podsumowania (3 strony), wnioskéw kofcowych (2 strony), spisu literatury (4 strony) oraz informacji nt.
zrodet finansowania badan (1 strona). Dalej znajdujg sie zataczniki zawierajgce petne teksty wszystkich
prac wchodzacych w skfad cyklu, wraz z materiatami suplementarnymi, oraz oswiadczenia wspétautorow.
Najwieksze objetosciowo tabele suplementarne dostarczono na nosniku elektronicznym, jednakze folder
dotyczacy publikacji nr 2 okazat sie pusty, a ten dotyczacy publikacji nr 3 zawierat 2 pliki xlsx, lecz zadnego
z nich nie dato sie otworzy¢. Obie publikacje zostaty jednak opublikowane w trybie otwartego dostepu i

wszelkie materiaty do nich znajdujg sie na stronie wydawnictw.

W opisowej czesci rozprawy brakuje mi jedynie rysunkdéw. Wprowadzenie zawiera tylko jedno
zdjecie i jedng rycine, zaczerpniete z publikacji. Obecno$é elementéw graficznych nie jest wymogiem
obligatoryjnym, ale z pewnoscig urozmaicitaby lekture polskiego opisu, a schemat genomu wirusa we
wstepie utatwitby zrozumienie dalszej czesci tekstu. Nie znalaztam takiego schematu w zadnej z

zatgczonych prac, rowniez w pracy przegladowej, w ktérej bytby przydatnym elementem.

Drobne uchybienia, ktdre zwrdcity mojg uwage, to btad edytorski w tytule rozdziatu streszczenie
(,,strzeszczenie”) oraz tzw. kalki jezykowe, czyli nie do korica trafne, dostowne ttumaczenia terminéw
angielskich, np. ,,atrakcyjnos¢ sensoryczna porazonych roslin”, ,zachowanie orientacyjne wektora PSV”,
,perturbacje w poziomach akumulacji”, czy zawarty w oswiadczeniach udziat wspdtautorki ,,polegajacy na
konceptualizacji” (polskie znaczenie stowa ,konceptualizacja” odbiega od tego znanego nam z j.
angielskiego). Btedy te nie obnizajg znaczenia merytorycznego pracy, jednakze warto bytoby sie ich

wystrzegaé w polskojezycznych opracowaniach naukowych.



Cho¢ nie jest to przedmiotem niniejszej recenzji, warto dodac, ze poza cyklem publikacji
wchodzacych w sktad rozprawy, Doktorantka jest wspotautorkg 12 publikacji z bazy PubMed, a 19 z bazy

Google Scholar, co jest wynikiem bardzo dobrym na tym etapie kariery i Swietnie rokuje na przysztosc.
PODSUMOWANIE

Poddany ocenie cykl publikacji jest bardzo spdéjny, a ich opis klarowny. W kolejnych krokach
Doktorantka konsekwentnie realizuje scisle wytyczone cele, rozpoczynajgc od opracowania optymalnego
narzedzia do wywotywania infekcji wirusowej w roslinach, poprzez analizy odpowiedzi roslin na infekcje
wirusa (z dodatkiem lub bez satRNA) na poziomie biatek, transkryptéw i kompartmentéw komérkowych,
po badania wptywu réznych konfiguracji infekcji na zachowania owadéw odpowiadajgcych za transmisje
wirusa w $rodowisku. Cykl korczy wartosciowa praca przeglgdowa podsumowujgca obecny stan wiedzy
na temat roli satRNA w infekcji wirusowej roslin. Nalezy przyzna¢, ze wktad Doktorantki w obecny stan

wiedzy w tym zakresie jest zauwazalny.

Podsumowujac, z petnym przekonaniem stwierdzam, ze przedstawiona do oceny rozprawa
doktorska mgr Barbary Wrzesinskiej-Krupy, stanowigca zbioér opublikowanych i powigzanych
tematycznie artykutéw naukowych, odpowiada wymaganiom stawianym osobom ubiegajacym sie o
nadanie stopnia doktora okreslonym w Ustawie z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i
nauce (Dz. U. 2018 poz. 1668, z p6in. zm.), Ustawie z dnia 3 lipca 2018 r. Przepisy wprowadzajace ustawe
- Prawo o szkolnictwie wyiszym i nauce (Dz.U. z 2018 r. poz. 1669 z p6zn. zm.) oraz Ustawie z dnia 14
marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz.
U. z 2016 r. poz. 882 z p6in. zm.). W zwigzku z powyzszym wnioskuje do Rady Naukowej Instytutu
Ochrony Roslin — Panstwowego Instytutu Badawczego o dopuszczenie mgr Barbary Wrzesinskiej-Krupy
do dalszych etapoéw przewodu doktorskiego. Ze wzgledu na wysokg warto$é merytoryczng pracy,
przemyslane, systematyczne i kompleksowe podejscie eksperymentalne oraz zebranie i omdwienie
wynikéw przeprowadzonych badan w pieciu artykutach naukowych wnioskuje rowniez o wyrdznienie

rozprawy.
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