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Tematyka badan i cele rozprawy

Przedstawiona do recenzji praca doktorska autorstwa Pani mgr Justyny Maszkowskiej to
opracowanie, w ktérym Autorka podjeta sie ambitnego zadania naukowego, jakim jest identyfikacja
substratéw biatkowych dla grupy ABA-niezaleznych kinaz biatkowych SnRK2. Praca dotyczy aspektu
fosforylacji biatek, tj. post-translacyjnej modyfikacji, ktora moduluje aktywnos$¢ biologiczng biatka
na wielu poziomach; jesli rozpatrzymy petny zakres biofizycznych parametréw biatka, to fosforylacja
moze wptywac na wszystkie te parametry, a co istotne wbudowanie grupy fosforanowej jest tzw.
‘biatko-specyficzne’ i rola tej modyfikacji jest przypisana do konkretnego biatka — na dzien dzisiejszy
uwaza sie, ze brak jest okreslonego wzorca zachowania sie biatka zwigzanego z tg modyfikacja, tzn.
fosforylacja moze modulowaé wszystkie aspekty aktywnosci biologicznej biatka. Co wiecej, obecnie
wysoko przepustowe analizy MS wskazujg, ze znaczna cze$¢ proteomu komorki eukariotycznej
ulega fosforylacji (w zaleznosci od organizmdéw — to ponad 30%), co wazne poziom fosforylacji jest
uzalezniony od stanu metabolicznego, co radykalnie podwyzsza stopief trudnosci w analizach
biochemicznych zwigzanych z identyfikacja fosfo-biatek. Ponadto, kinazy biatkowe to ogromna i nad
wyraz zréznicowana grupa enzymow, ktére s zaangazowane praktycznie w kaidy szlak
metaboliczny, a przede wszystkim regulacja transmisji sygnatu w komérce. Dlatego tez, zadanie
naukowe jakie postawita sobie Autorka pracy, tj. identyfikacja substratow biatkowych dla kinaz z
rodzony SnRK2 oraz eksperymentalne potwierdzenie wybranych substratéw, to zadanie nad wyraz
ambitne i wymagajace. Juz na wstepie mozna stwierdzi¢, iz Autorka poradzita sobie z tym zadaniem
doskonale; stosujac bardzo szeroki wachlarz technik analitycznych, poczawszy od wysoko-
przepustowych analiz MS poprzez, zastosowanie technik biologii molekularnej i biochemicznych,
Autorka zidentyfikowata szereg biatek, ktore ulegajg fosforylacji przez kinazy SnRK2 ABA-niezalezne.
Czytajac prace, odnosze wrazenie, ze Autorka prowadzgc badania oraz przygotowujgc opracowanie,
wykonywata je z ogromnym zaangazowaniem i pasj3, a majac nieocenione wsparcie w osobie Pani
Prof. dr hab. Grazyny Dobrowolskiej oraz w zasobach catego Jej grupy badawczej, praca ta
zakonczyta sie sukcesem.

Ocena pracy

Praca doktorska Autorstwa Pani mgr Justyny Maszkowskiej to opracowanie naukowe
przygotowane w klasycznym uktadzie dla opracowan tego typy, zaopatrzone w streszczenie, wstep,
cele pracy, materiaty i metody, wyniki, dyskusja i spis literatury. Prac zostata przygotowana w jezyku
angielskim, co zapewne jest utatwieniem w przygotowaniu opracowania, z racji na obowigzujgce
standardy naukowe panujgce w upowszechnianiu prac badawczych; wyrazem tego jest udziat
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Autorki w szeregu publikacjach naukowych, ktore ukazaty sie w uznanych czasopismach, jak: Plant
Physiol., Plant Cell Environ., czy Int. J. Mol. Sci.

Pierwsza cze$¢ opracowania to wstep o holistycznym podejsciu do tematu. Autorka na
wstepie definiuje problem badawczy w kontekscie ekologii i uprawy roslin wskazujac, ze stres
osmotyczny, to globalny problem w uprawie roslin wywierajgcy duzy wptyw na efektywnosc
produkgji rolniczej; Doktorantka wskazuje, ze efekt ten to nic innego jak modulacja wiele szlakéw
metabolicznych w roslinie, co prowadzi do adaptacji rosliny na zmienne warunki srodowiskowe, ale
mimo wielu lat prac badawczych, ciggle adaptacja na poziomie molekularnym jest jeszcze mato
poznana. Autorka poczatkowo charakteryzuje szlaki metaboliczne odpowiedzialne za detekcjg oraz
przekazywanie sygnaty w kontekscie stresu osmotycznego, zwracajac uwage na uktady receptorowe
oraz mechanizmy zarzadzajace przeptywem informacji w odpowiedzi na zmiane stezenia jonow.
Przede wszystkim Autorka poswiecita bardzo duzo uwagi biatkowym kinazom, ktdre grajg wiodace
‘skrzypce’” w wielu szlakach zarzadzajgcych odpowiedzig na stres osmotyczny. W szczegdlnosci,
Doktorantka zwrdcita uwage na kinazy MAPK i mato poznany aspekt ich aktywacji w stresie
osmotycznym; w tym miejscu mam pytanie, jak Autorka moze odnies¢ sie do informacji, ktore
obecnie pojawiajg sie w literaturze naukowej wskazuja, ze rybosomy tzw. ‘coliding ribosomes’
stanowig uktad sensoryczny dla niektérych kinaz MAP w komdrkach zwierzecych; czy takowa
sytuacja moze mie¢ miejsce takze w komarkach roslinnych (np. praca: https://doi.org/10.1016/).cell.2020.06.006 ). W
dalszej cze$ci Doktorantka poswiecita duzg uwage szklakom metabolicznym zaleznemu od kwasu
abscysynowego (ABA), ktory jest kluczowy w rozwoju rosliny, ale takze stanowi zasadniczy element
odpowiedzi rosliny na stres biotyczny czy abiotyczny. Zaangazowanie Autorki w opracowanie stanu
wiedzy jest imponujgce, poniewaz nie tylko opisata Ona role ABA, ale takze powigzata szlaki syntezy
tego kwasu z odpowiedzia komorki na stres osmotyczny, poczawszy od biatek receptorowych,
poprzez biatka efektorowe, a skoriczywszy na koricowych odbiorcach informacji, w kontekscie
szerokiej gamy analiz genetycznych i biochemicznych, co czyni ten element wstepu bogaty w
informacje. Zasadnicza cze$¢ wstepu, to charakterystyka kinaz SnRK2; Autorka scharakteryzowata
filogenetycznie rodzine kinaz SnRK2, a nastepnie opisata mechanizmy regulacji aktywnosci kinaz
nad wyraz analitycznie, opisujac nierzadko indywidulane eksperymenty, ktére wniosty istotny wkfad
poznawczy w zrozumienie funkcjonowania kinaz SnRK2. Ukoronowaniem Jej pracy w tej czesci
opracowania jest opis roli fizjologicznej kinaz SnRK2 wraz charakterystyka substratow biatkowych,
co zostato podane w sposdb bardzo wyczerpujacy w tabeli nr. 1.

Podsumowujac, przedstawiony wstep to bardzo obszerne opracowanie stanu wiedzy o charakterze
analitycznym, na temat zjawisk biologicznych zwigzanych ze stresem osmotycznym u roslin, a
przede wszystkim rola rodziny kinaz SnRK2 w modulacji odpowiedzi rosliny na stres abiotyczny.
Wstep, stanowi niebagatelne opracowanie, wrecz benedyktynska prace, ktora nie tylko przedstawia
aktualny stan wiedzy, ale Autorka wiekszo$¢ stwierdzen poparta licznymi analizami odnoszac sig do
konkretnych doswiadczen, co bezposrednio walidujg Jej stwierdzana; podejscie to wskazuje na
ogromng wiedze i profesjonalizm Doktorantki, co w szczegdlnosci wida¢c w krytycznym
posumowaniu, gdzie wskazuje Ona mato poznane jeszcze pola naukowe, warte eksploracji w
zakresie roli kinaz SnRK2, ktdre nie sg aktywowane kwasem'abscysynowym.

T I‘:

Strona 2



Zasadnicza cze$¢ opracowania to czes¢ doswiadczalna, ktdéra zostata podzielona na trzy
elementy: identyfikacja substratow biatkowy dla kinazy SnRK2.10, analiza/weryfikacja in vitro
wybranych substratow biatkowych dla kinaz SnRK2 oraz analiza roli fosforylacji w funkcjonowaniu
wybranych biatek. Pierwsza czes¢ to szeroko zakrojona analiza identyfikacji fosfo-biatek w
kontekscie stresu osmotycznego. Doktorantka wykorzystata Arabidopsis thaliana jako obiekt
eksperymentalny, w trzech wariantach, WT, KO (tj. delecja genu snrk2.10) oraz rosling
transgeniczng prowadzacg ekspresje genu kodujacego biatko hybrydowe GFP-SnRK2.10. Rosliny
byty traktowane 250 mM NaCl, a nastepnie przeprowadzono analize MS w potaczeniu z
identyfikacja fosfo-peptyddw. Analiza MS wskazata, ze 94 biatka ulegajg specyficznej fosforylacji w
warunkach stresu osmotycznego, a znaczna ich cze$¢ zaangazowana jest w odpowiedz komarki
roslinnej na rozne warunki stresowe. Autorka wskazata, ze czes¢ analizowanych peptyddow posiada
motyw aminokwasowy rozpoznawany przez kinazy SnRK2; z tabeli wynika, ze istotna grupa biatek
posiada takze motyw rozpoznawany, na przyktad przez kinaze CK2, co moze wskazywac ze kinaza ta
takze moze bra¢ udziat w odpowiedzi na stres osmotyczny (czy sa doniesienia wspotdziatania kinaz
SnRK i CK2). Czy na podstawie otrzymanych danych MS mozna pokusi¢ sie o uszeregowanie biatek
pod wzgledem ilosciowym w stosunku do ich fosforylacji? Analiza MS byta komplementowana
analizg 2D w potaczeniu z analiza LC-MS/MS. Autorka zidentyfikowata 26 substratow biatkowych,
ktére mogg by¢ potencjalnymi substratami dla SnRK2.10. Jako trzecie, alternatywne podejscie,
Doktorantka wykorzystata analize KiC — ‘Kinase-Client Assay’ wykorzystujac biblioteke syntetycznych
peptydow oraz oczyszczone kinazy rekombinowane, w tym SnRK2.10. Analiza wskazata na szereg
peptydéw, na bazie ktory Doktorantka zidentyfikowata potencjalne biatka jako substraty dla
SnRK2.10. Nasuwa sie pytanie, czy Doktorantka przeanalizowata wyniki z MS, 2D i KiC w kontekscie
wspdlnych danych, w jakim stopniu wyniki 2D i KiC pokrywajg sie z analiza MS, ktéra posiada
najwieksze spektrum analityczne.

Kolejnym i jednoczesnie jak najbardziej naturalnym krokiem Doktorantki to walidacja wybranych
substratow biatkowych dla kinaz SnRK2. Doktorantka wybrata trzy biatka: dwie dehydryny ERD10 i
ERD14 oraz GRP8, ktdre zostaty wskazane jako potencjalne substraty dla kinazy SnRK2.10
wykorzystujgc analize MS. Pierwsza analiza skupita sie na biatkach ERD10 i ERD14; Doktorantka
przeprowadzita szereg analiz, wtgczajac w to fosforylacje badanych biatek in vitro wykorzystujgc
caty zestaw biatek rekombinowanych (substraty — wraz z mutacjami punktowymi jak i kinazy) w
potaczeniu z identyfikacja MS fosforylowanych peptydow; analiza ta pozwolita Doktorantce
zmapowac doktadnie miejsce fosforylacji, a co wiecej wskazata, ze kinazy zalezne od ABA nie
fosforylujg tych biatek. Inspirujagcym wynikiem jest identyfikacja miejsc fosforylacji, przez kinaze
SnRK2.10, tzw. ‘S-segment’ S106SSSSSSDEEGEDGEK, z fosforylowang resztg serynowg Sics. Jak
wskazatem wczesniej wiele zidentyfikowanych peptydéw metodg MS cechuje sie sekwencjami
rozpoznawanymi i fosforylowanymi przez kinaze CK2; a w zwigzku z tym czy istnieje korelacja
miedzy substratami dla SnRK2 i CK2? Ponadto, S-segment posiada siedem reszt serynowych, a w
zwigzku z tym, ile grup fosforanowych zidentyfikowano a takim peptydzie wysokoprzepustowg
metodg MS; co sadzi Doktoranta o mozliwosci kaskadowej fosforylacji S-segmentu przez kinaze CK2,
tj. najpierw reszta seryny w pozycji 112, a ta fosforylacja moze prowadzi¢ do fosforylacji
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pozostatych reszt seryny (czy mozna okresli¢ ten stan na bazie wysokoprzepustowej analizy MS); w
konsekwencji, Si0s moze by¢ takze fosforylowana przez CK2, zaktadajac ze CK rozpoznaje wzor
aminokwasowy SXXD/E(pS) — pS -- fosfo-seryna. Dodatkowo, Autorka wykonata ciekawg analizeg,
ktdra mozna zakwalifikowac do analiz ‘semi’ in vivo tj. analize fosforylacji badanych biatek w zelu
SDS-PAGE wykorzystujgc ekstrakty biatkowe z korzeni A. thaliana, roslin - WT lub roslin
transgenicznych pozbawionych poszczegdlnych kinaz SnRK2; analiza ta wskazata, ze ekstrakty te
fosforylujg badane biatka i a co istotne masa molekularna kinaz jest zblizona do masy kinaz z grupy
SnRK2.10. Analiza ciekawa, jednakze pozwalajgca tyko na identyfikacje kinaz na bazie zbieznosci z
masa molekularng; a w zwigzku z tym mam pytanie, czy metode takg mozna rozbudowac o analize
‘western blotting’ w celu jednoznacznej identyfikacji immunologicznej kinazy wykorzystujgc
specyficzne przeciwciata anty-SnER2.10? W kolejnym kroku, Autorka podjeta prébe analizy
oddziatywan biatko-biatko miedzy dehydrynami a kinazami. Wykorzystata Ona system drozdzowych
dwdch hybryd oraz BiFC (bimolecular fluorescence complementation); obie metody majg podobne
zasady dziafta, tj. wykorzystanie biatek hybrydowych i rekonstrukcja funkcjonalnego biatka
reporterowego (czy to czynnika transkrypcyjnego czy to biatka fluorescencyjnego). Niestety, system
drozdzowy dwdch hybryd nie wskazat na odziatywanie, zas na bazie BiFC (w ukfadzie roslinnym)
Autorka stwierdza, ze takowa interakcja moze zachodzi¢ — dlaczego istnieje taka rozbieznos¢ miedzy
tymi analizami. W takim wypadku czy trzecia niezalezna metoda jak np. Co-IP pomogtaby
rozstrzygnaé spor; moze warto rozpatrze¢ takze technike BilD - biotinylation proximity-dependent
labelling, bardzo efektywe podejscie w analizach oddziatywan biatko-biatko. A z drugiej strony,
zastanawiam sie czy jest mozliwe uchwycenie krétko-zyjgcych oddziatywan miedzy kinazg biatkowa
a jej substratem? Dalsze kroki Doktorantki, to analiza funkcjonalna roli fosforylacji biatek ERD10 i
ERD14, z wykorzystaniem mutantéw fosfo- i defosfo-mimetycznych. Wykorzystata Ona przejsciowq
ekspresje zmutowanych biatek hybrydowych w modelowych roélinach jak Nicotiana benthamiana,
czy protoplasty Arabidopsis thaliana. Autorka skupifa sie przede wszystkim na biatku GFP-ERD14,
ktérego zachowanie w komdrce roslinnej wykazywato ciekawe cechy; Biatko WT-GFP-ERD14
lokalizowato sie przede wszystkim w cytoplazmie zas fosfo-mimetyk -- cytoplazma-jadro.
Szczegdlnie, wykorzystujac protoplasty zauwazyta, ze stres osmotyczny prowadzi do re-lokalizacji
biatka GFP-ERD14 do jadra, jednakze nie we wszystkich komdrkach i wynik mozna okresli¢ jako
heterogenny. Brak jednoznaczno$ci w otrzymanych obserwacja moze by¢ wynikiem wptywu biatka
GFP, ktore moze by¢ duzym obcigzeniem, lub nieodpowiednia pozycja GFP wzgledem N- czy C-
korica biatka badanego; w opracowaniu nie znalaztem danych, ktdre dotyczg analizy biatka ERD14 w
réznych konfiguracjach z GFP; czy Doktorantce dostepne sg informacje na temat roli
poszczegblnych elementdw biatka ERD14, a tym samym mozna by dostosowac pozycje GFP, tak aby
nie interferowata z aktywnoscig badanego biatka. W zakresie tych analiz, bardzo waznym
elementem walidujgcym zachowanie sie biatka ERD14 to analiza z wykorzystaniem rosliny
transgenicznej Arabidopsis thaliana, ktora prowadzita ekspresje biatka WT-GFP-ERD14 czy jego
fosfo-mimetyka. Obserwacje komorek korzenia wskazaty, ze fosfo-mimetyk lokalizuje si¢ w
cytoplazmie jak i w jadrze (czy jest mozliwa ewaluacja ilosciowa dystrybucji biatka fuzyjnego w
objetosci catej komorki), zas WT-GFP-ERD14 wystepuje wytacznie w cytoplazmie, a pod wptywem
stresu widoczna jest re-lokalizacja do jadra (ponownie, ciekawy jestem czy to zachowanie sig biatka
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hybrydowego mozna opisa¢ ilosciowo/cyfrowo wykorzystujgc potencjat analityczny mikroskopu
konfokalnego); w jakiej skali ilosciowej nastepuje przejscie biatka ERD14 z cytoplazmy do jadra?
Ponadto, jaka byfta brana pula komoérek do analizy, czy zmiany widoczne na zdjeciach s3 istotne
statystycznie, poniewaz ocena wizualna jednej komdrki jest utrudniono na bazie zamieszczonych
zdje¢. Ciekawa obserwacja poczyniong przez Doktorantke jest fakt, iz biatko ERD14 w stresie
lokalizowato sie blisko membrany komorki i nawet tworzyto struktury nazwane ‘bulb-like-
structures’. Zjawisko to zostat po cze$ci wyjasnione z zastosowaniem analizy dot-blot z fosfolipidami
wskazujac, ze ERD14 wigze liczne fosfolipidy (fosfatydyloseryna czy kwas fosfatydowy) ale co
najwazniejsze mutant fosfo-mimetyczny mniej wydajnie wigze sie do kwasu fosfatydylowego.
Wynik ten wraz z analizami sub-komdrkowej lokalizacji biatka ERD14 i jego mutantéw znaczaco
przyblizyt Doktorantke do wyjasnienia roli fosforylacji biatka ERD14 — gratulacje.

Ostatnim elementem opracowania w zakresie prac badawczych jest rozszerzenie wgladu w
potencjalne substraty biatkowe dla kinaz SnRK2, ktére zostaty zidentyfikowane w poczatkowych
analiza MS i pokrewnych. Doktorantka za cel wybrata biatko GRP8, nalezgce do grupy biatek
wigzacych RNA. Do analiz wykorzystata juz opracowany warsztat badawczy, ktory doskonale sig
sprawdzit dla dehydryn. Wykorzystujgc analize fosforylacji in vitro wraz z analizg MS zidentyfikowata
miejsce fosforylacji, pozycja S27 i wskazata, ze biatko to jest fosforylowane przez kinazy niezalezne
od ABA, SnRK2.4 i 2.10. Przeanalizowata oddziatywania miedzy kinazami SnRK2 a GRP8
wykorzystujac system dwdch hybryd czy BiFC. Ponownie, wyniki sa niekompatybilne; system dwoch
hybryd nie pokazuje interakcji zas BiFC tokowa interakcje widzi; mysle, ze trzecia metoda
pozwolitaby na rozwianie watpliwosci lub zmiana uktadu domen w systemie dwdch hybryd mogtaby
rozwigzaé problem; ewentualnie, czy jest mozliwe, ze tylko srodowisko komérki roslinnej promuje
interakcje? Jaka jest orientacja fragmentow biatka YFP w poszczegdlnych analizowanych biatkach w
stosunku do C- czy N-konca, i jaka jest orientacja domen YFP w stosunku do systemu dwoch
hybryd? W kolejnym kroku, Doktorantka wykonata analize sub-komdrkowej lokalizacji biatka GRPS,
w formie WT oraz mutacji S/A lub S/E. Wszystkie formy ulegaty lokalizacji w cytoplazmie i jadrze, a
co najwazniejsze w warunkach stresu osmotycznego WT-GRP8 wysycato punktowe miejsca, w
przeciwieristwie do wariantu S/A, ktéry byt niewrazliwy na warunki stresowe; niestety fosfo-
mimetyk nie wykazat zmian w lokalizacji, co Doktorantka zinterpretowata, ze mutacja S/E nie
nasladuje potencjalnej fosforylacji; tak, mozna zatozy¢ taka mozliwos¢, ale uwazam, istnieje inna
ewentualnosé, tj. wptyw biatka GFP, ktorego pozycja (fuzja na C- lub N-koricu) wzgledem badanego
biatka, moze znaczaco ogranicza¢ jego aktywnosé biologiczng. Niezaleznie od tych ograniczen,
Doktorantka na bazie analiz z wykorzystaniem mikroskopii fluorescencyjnej i transfekcji komérek
liscia Nicotiana benthamiana, czy wykorzystujac protoplasty Arabidopsis thaliana, oraz z
wykorzystaniem biatek markerowych wykazata, ze zaobserwowane struktury, w ktorych lokalizuje
sie GRP8 w stresie to granule stresu; brak reaktywnosci mutanta S/A w tym zakresie
prawdopodobnie wskazuje, ze fosforylacja moze regulowaé dystrybucje tego biatka w komorce —
wynik bardzo ciekawy, a przede wszystkim w kontekscie najnowszych doniesief tzw. regulacji
aktywnosci biatek na zasadzie separacji faz (liquid phase separation), co jest obecnie uwazane za

demicka 19 20-033 Lublin, wwww. umcs lublin pl o ’
L

Strona5



zasadnicza site, ktéra formuje supra-molekularne struktury komdrkowe pozbawione membrany,
takie jak ciatka P czy ciatka stresu.

Podsumowujac, przeprowadzone prace badawcze przez Panig mgr Justyne Maszkowska to
bardzo spdjne koncepcyjnie dziatania, wrecz mozna powiedzie¢, ze stanowia pewnego rodzaju
uktad kartezjanski, z logicznie wytyczonymi wektorami poznawczymi. Podejécie Doktorantki mozna
okredli¢ jako analiza ‘top-down’, w ktdrej poczgtkowo zastosowata wysokoprzepustowe analizy
przesiewowe, a nastepnie skupita swojg uwage na pojedynczych zidentyfikowanych biatkach,
walidujac ich fosforylacje z zastosowaniem biochemicznych technik in vitro, a nastgpnie
scharakteryzowata funkcje biologiczng tejze modyfikacji w uktadzie in vivo wykorzystujac, jak ze
wymagajacy pod wzgledem technicznym model roslinny. Wszystkie dziatania naukowe, to bardzo
wymagajace pod wzgledem technicznym prace eksperymentalne, ktére zostaty wykonane przez
Doktorantke bardzo dobrze, co wskazuje na petne opanowanie warsztatu naukowego w zakresie
biologii molekularnej, biochemii czy biologii komorki roslinnej. Cze$¢ prac zostata wykonana takze
we wspotpracy z polskimi jak i zagranicznymi grupami naukowymi, co swiadczy, ze Doktorantka
doskonale porusza sie na ptaszczyznie wspGtpracy naukowej, co jest kluczowe o obecnej dobie. W
ocenie nie moge pomina¢ koAcowej czesci opracowania, a mianowicie Dyskusji; musze podkreslic, iz
dyskusja zostata przygotowania nad wyraz rzetelnie, profesjonalnie, wyczerpujaco pod kazdym
wzgledem, co pokazuje doskonate przygotowanie merytoryczne Doktorantki; Wstgp w opracowaniu
posiadat charakter analityczny, za$ Dyskusja to przyktad podejscia syntetycznego, wnoszgc istotna
warto$¢ dodang do stanu wiedzy na temat roli kinaz SnRK2 oraz ich substratéw biatkowych.

Whniosek koncowy

Przedstawiona do oceny praca doktorska Pani mgr Justyny Maszkowskiej to autorskie
opracowanie naukowe, ktére spetnia wszystkie standardy stawiane opracowaniom tego typy.
Stwierdzam, ze przedstawienie analiz eksperymentalnych wraz z ich opracowaniem i dyskusja
naukowa zrealizowane zostaty przez Doktorantke w sposéb nie budzacy zastrzezen. Praca doktorska
reprezentuje bardzo wysoki poziom metodyczny i merytoryczny. Rozprawa doktorska spetnia
warunki okreélone w art. 13 Ustawy z dnia 14 marca 2003 roku o stopniach naukowych i tytule
naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. z 2016r. poz.882) i wnoszg do Rady
Naukowej Instytutu Biochemii i Biofizyki PAN, o dopuszczenie Pani mgr Justyny Maszkowskiej do
dalszych etapéw przewodu doktorskiego.

Whioskuje, o nagrodzenie Pani mgr Justyny Maszkowska stosowng nagrody za doskonate
przygotowanie pracy doktorskiej, wysoki profesjonalizm w prowadzonej narracji naukowej, co takze
przetozyto sie na udziat w trzech publikacjach, ktore ukazaty si¢ na tamach uznanych czasopism
naukowych, jak: Plant Physiology, Plant Cell & Environment, International Journal of Moleet ar
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