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RECENZJA rozprawy doktorskiej
Mgr. Aleksandry E. Badaczewskiej-Dawid pt.

“Modelowanie struktury i dynamiki bialek z uzyciem modeli gruboziarnistych o réznej skali
rozdzielczosci”

Biopolimery, a sposrdéd nich biatka, zajmuja szczego6lng pozycje w chemii, biologii i biofizyce. W
laboratoriach na calym $wiecie od dziesigtek lat trwajg intensywne badania do§wiadczalne i teoretyczne
tych fascynujacych uktadéw. Zgromadzono ogromng wiedze¢ na temat budowy, struktury i funkcji biatek,
jednak wiele zagadek i probleméw pozostaje nierozwigzanych. Duzy wkiad, mierzony np. liczba
publikacji w czotowych periodykach naukowych, w poznanie biatlek wnosza metody komputerowe.
Dzigki rozwojowi technologii obliczenia sg teraz coraz szybsze i coraz tansze, zatem mozna efektywnie
modelowa¢ nie tylko struktury, ale i dynamik¢ wielu biatlek. Niestety, mimo stosowania
superkomputerow i wydajnych algorytmow dostepne badaniom teoretycznym skale czasowe sa wciaz b.
male — rutynowo lokujg si¢ w zakresie dziesigtek, moze setek nanosekund. Oczywiscie im wigksze
biatko tym wigcej kosztuje jego badanie klasycznymi metodami petnoatomowej dynamiki molekularne;.
Znaczny postep w eksplorowaniu duzych uktadow, i to na dtugich skalach czasowych, mozna uzyskac
stosujagc W modelowaniu tzw. metody gruboziarniste, w ktorych analizowanymi obiektami modelowymi
sg ziarna imitujgce nie pojedyncze atomy, ale cate aminokwasy lub nawet grupy aminokwasow.

Przedstawiona mi do recenzji rozprawa doktorska p. mgr Aleksandry E. Badaczewskiej-Dawid
dotyczy wiasnie takich zagadnien. Doktorantka postawita sobie za cel opracowanie i przetestowanie
nowej metody reprezentacji struktury i dynamiki bialek charakteryzujacej si¢ wysokim poziomem
gruboziarnistosci. Korzysci z opracowania takiej metody sg oczywiste: daje ona mozliwosci siegnigcia w
symulacjach komputerowych w nowe, niedostgpne dotad, obszary szeroko rozumianej przestrzeni
konformacyjnej duzych biatek. W szczegolnosci model gruboziarnisty moze by¢ pomocny w badaniu
problemu zwijania biatek metodami zwanymi czasem ,,ab initio” czy ,,de novo”, a wiec opierajagcymi si¢
jedynie na potencjatach fizycznych czy statystycznych. Poniewaz jesteSmy $wiadkami dynamicznego
postepu w liczbie poznanych struktur duzych kompleksow biatkowych, koniecznos$¢ realistycznego
modelowania takich systemow jest palgca, zatem wybor zagadnienia rozwigzywanego w doktoracie pani
Badaczewskiej-Dawid uwazam za niezwykle trafny, wlasciwy i aktualny. Nie jest to problem czysto
akademicki — zagadnienie ma powazne uzasadnienie praktyczne i cala tematyka lokuje si¢ w ambitnym
nurcie rozwoju nowych metod obliczeniowych chemii.



W literaturze sg oczywiscie znane i rozwijane od wielu lat podejs$cia gruboziarniste, dowodem na to jest
publikacja P5 w stawnym Chemical Reviews (2016), ktorej doktoranta jest wspotautorka, jednak to, co
jest zaprezentowane w cyklu prac P1-P4 oraz w samej rozprawie jest podejsciem nowym i oryginalnym.

Rozprawa zostala napisana na Wydziale Chemii Uniwersytetu Warszawskiego, w Pracowni Teorii
Polimerow, pod kierunkiem Pana dr hab. Dominika Gronta. Autorka przedstawita cele pracy we wstepie:
jej gtownym zadaniem bylto stworzenie nowego modelu gruboziarnistego biatek, nazwanego SURPASS<
wychodzacego poza pewne ograniczenia istniejacych podej$¢. Drugim celem bylo dokonanie oceny tego
modelu w szczegdlnosci w aspekcie wydajnosci 1 skutecznosci modelowania zaréwno struktur jak i
dynamiki biatek. W mojej ocenie oba cele w pelni osiagnieto.

Rozprawa doktorska Aleksandry Badaczewskiej-Dawid, napisana w jezyku polskim, sktada si¢ ze
Wstepu (3 strony), dwoch zasadniczych rozdziatéw (,,Przeglad literatury” — 38 stron, ,,Wyniki pracy
badawczej” — 38 stron), podsumowania (3 str.) spisu bibliografii (22 strony — 212 pozycji), materialow
dodatkowych do dwodch sekcji, spisu innych prac Autorki. Dolaczono tez kopie 5 publikacji
wieloautorskich zawierajacych zasadniczg cze¢$¢ wynikow prezentowanych w rozprawie. Jak rozumiem
(brak o$wiadczen wspotautorow, brak informacji we wstgpie) mojej ocenie podlega tres¢ przedstawiona
w formie klasycznej rozprawy, za$ publikacje maja charakter pomocniczy, ulatwiajacy zapoznanie si¢ z
dokonaniami doktorantki.

Po logicznym wprowadzeniu w tematyke (Rozdziat 1 — Wstep) nastgpuje obszerny Rozdziat 2.

Tytut tego rozdziatu ,,Przeglad literatury” jest nieco mylacy, poniewaz zawiera on w swojej strukturze w
zasadzie przeglad metod zwigzanych z badaniem struktury biatek i gruboziarnistym modelowaniem.
Oczywiscie s3 w tej czeSci odniesienia do najwazniejszych pozycji literaturowych. Przeglad czyta si¢
bardzo dobrze, napisany jest zwigzle i jasno, sposob prezentacji nie budzi moich zastrzezen. Sg drobne
wady stylistyczne czy wyrazenia zargonowe, np. ,.konformacje zdenaturowane” str. 17, ,,predykcje” (
zamiast przewidywania), rys. 5 na str. 25 ma dziwnie urwang strukturg tripeptydu (b. ,,niechemiczng”),
Autorka nie podata definicji waznego pojecia ,,geometrycznego centrum wigzania peptydowego”
(?$rodek linii Ca-N?), na str. 29 jest zwrot ,,z powierzchnig struktury” a powinno by¢ z ,,powierzchnig
biatka”. Pojawiajg si¢ dziwne zbitki ,, ,,kooperatywne oddziatywania hydrofobowe sg sitg napedzajaca
elastycznos¢ konformacyjna biatka” lub skroty myslowe: str. 30: ,,wigzania i katy plaskie sa zwykle
przyblizone oscylatorem harmonicznym”. Inne uwagi stylistyczne:

Rys.7 str. 30 — w odroznieniu od czgsto stosowanego okreslenia ,,oddziatywania niewigzace”, nie jest
Scisty termin ,,energia niewigzaca” podany na rysunku.

Str. 31 — , koszt obliczeniowy jest kwadratowy”

Str. 31 — ,,zaletg pol sitowych.. .jest przeno$no$¢ na inne klasy..”

Str. 34 ,temperatura zdefiniowana jako $rednia po energiach kinetycznych” — nie znam takiej definicji
temperatury.

Pewne moje watpliwosci budzi stosowanie w tym rozdziale pojecia ,,dynamika”. Nie jest jasno co nalezy
rozumie¢ pod tym stowem. W szczego6lnosci za nieprecyzyjne uwazam stwierdzenie (str. 35) iz ,, dobrze
zaprojektowane typy lokalnych modyfikacji tancucha polipeptydowego, realizowane w odpowiednio
diugich symulacjach MC, mogq zapewnic¢ catkiem realistyczny obraz dynamiki, poréownywalny z
trajektoriami MD”. Istotg problemu wg mnie jest to, iz owszem, jesli chodzi o reprezentatywnos¢
zespotow statystycznych generowanych w dlugich symulacja MC wzgledem dtugich symulacji MD — to
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sg one podobne i pozwalajg na obliczanie wielko$ci termodynamicznych. Je§li natomiast interesuje nas
ewolucja czasowa uktadu w ,,czasie rzeczywistym” — wg mnie MC i MD daja catkowicie odmienne dane
z fundamentalnych powodow.

Poza kompetentnym przegladem gtéwnych metod modelowania struktury bialek, zwtaszcza
gruboziarnistych, najciekawsza i najwazniejszg Cze¢sCiag omawianego rozdziatu jest sekcja 2.6.3 gdzie
opisano wlasny ciggly model gruboziarnisty SURPASS (Single United Residue per Pre-Averged
Secondary Structure fragment), opublikowany w pracy Dawid A.E., Gront D., Kolinski A., J. Chem
Theory and Comp. 2017 (13). Istotnym zatozeniem tej metody jest zastgpienie kazdego aminokwasu
(residuum) tancucha biatkowego poprzez punktowa maseg, ulokowang w usrednionej pozycji 4 sasiednich
atoméw Ca 1 oddziatujaca empirycznymi potencjatami z innymi modelowymi aminokwasami. Liczba
stopni swobody spada o0 ok 2 rzedy wielkosci w stosunku do modelu pelnoatomowego. Potencjaty
SURPASS sg oryginalne i tylko jakosciowo sg zblizone do innych podobnych podejs¢ (SICHO,
MARTINI, CABS, UNRES). Istotne jest wlaczenie do potencjatéw wiedzy empirycznej — majg one w
pewnej czesci charakter potencjatow statystycznych opartych na danych strukturalnych dotyczacych
biatek oraz zawieraja informacje o strukturze drugorzedowej odpowiednich czesci tancucha biatkowego.
W obecnym wariancie metoda ma tylko kilka typow atomow i nie wprowadzono parametryzacji opartej
na lokalnej specyfice oddziatywan danego aminokwasu. Zbytnio mnie to nie dziwi — chociaz koncept jest
stuszny by uzalezni¢ ,,typy” centréw SURPAS od bezposredniego otocznia - poniewaz technicznie
zagadnienie to jest ztozone. Prosta analiza kombinatoryczna, uwzgledniajaca fakt wiaczenia informacji z
4 kolejnych aminokwasow do jednego centrum daje (przy zatozeniu 20 standardowych aminokwasow)
ok. 1600 rodzajow centrow metody SURPASS, ktore nalezatoby sparametryzowaé. W kazdym razie,
nawet w obecnej, nieco uproszczonej, wersji metoda SURPASS jest bardzo ciekawa opcja dla
modelowania bialek i zar6wno sam pomyst metody, przyjete zatozenia upraszczajace, fakt jej
zaprogramowania i dos¢ szerokiego przetestowania tego podej$cia oceniam bardzo wysoko.

Autorka wykonata szereg badan wstgpnych pozwalajacych oceni¢ wady i zalety metody
SURPASS. Jak stusznie pisze, symulacje Monte Carlo z wymiang replik, bardzo wydajne, nie prowadza
do super dobrych zwinigtych biatek, tylko do struktur ,biatkopodobnych” Zatem SURPASS nie nadaje
si¢ bezposrednio do zwijania nieznanych biatek technikg “de novo”. Jednak probkowanie przestrzeni
konformacyjnej biopolimerow SURPASS realizuje bardzo dobrze, wyniki mozna b. zgrabnie
wizualizowac¢ i porownywac z istniejagcymi strukturami, zas wyprodukowane struktury wcale nie sg takie
tragiczne i czgsto zblizone do natywnych. W przysztosci pojawia si¢ znaczne mozliwosci zastosowania
podejs¢ opartych wtasnie na SUTPASS do modelowania wielkich komplekséw biatkowych, co jest
obecnie niemal niemozliwe technikami petnoatomowymi, zas dla biologii XXI wieku kluczowe.

Opis metody zawarty w sekcji 2.6.3 nasunagt mi kilka pytan i uwag:

1. Str. 45; Czy na pewno u$rednianie fragmentow 4-resztowych prowadzi do ,,wygladzania
fragmentow nieustrukturalizowanych” — skoro liczba elementow opisu maleje, to spodziewatbym
si¢ , ze petle beda bardziej, a nie mniej ’kanciaste™?

2. Nie jest precyzyjnie opisane co to znaczy, ze atomy Co maja orientacje. Spora czg¢s¢ tego
fragmentu dotyczy wtlasnie orientacji atomoéw, oczywiscie te o ksztaltach (?potencjat
anizotropowy?) elipsoidy obrotowej majg jakie$S wilasciwosci kierunkowe, ale te sferycznie
symetryczne ...?7



3. Bylbym ciekaw (moze na obronie si¢ dowiem...) jak technicznie uwzgledniono wplyw
rozpuszczalnika (wody?) na struktury SURPASS. Czy datoby si¢ wprowadzi¢ jaki$§ niejawny opis
fragmentow zanurzonych w btony komoérkowe?

4. Doktorantka pisze (str. 4), iz wagi cztonéw w wyrazeniach na potencjat zoptymalizowano w serii
dhugich obliczen, ale nie dyskutuje w jaki sposob wykonano t¢ optymalizacj¢, jaka metoda i w
oparciu o jakie kryteria. (trial-and-error?)

5. W zasadzie zaden z potencjatéw pokazanych na rys. 14 nie ma fizycznego charakteru, bowiem ich
asymptotyka nie pozwala na zrywanie wigzania. Jest to oczywiscie cecha wigkszosci powszechnie
stosowanych pdél sitowych, jestem jednak ciekaw, czy metoda SURPASS z tego powodu nie
generuje jakichs$ kontrolowanych ,,artefaktow”, czy tez nie prowadzi to do ograniczonego zakresu
stosowalnos$ci metody.

Gloéwny Rozdzial 3 zawiera wyniki pracy badawczej doktorantki, w znakomitej czg¢$ci opublikowane w
najlepszych czasopismach specjalistycznych (publikacje P1-P5). Otwiera ten rozdziat pozyteczny spis 6
starannie wybranych baz danych biatkowych, stuzacych do tworzenia i testowania metody SURPASS.
Jest tez zestaw podstawowych wzorow i definicji pojeé stuzacych do oceny wynikow, brakuje w nim
definicji RG czyli (jak pisze autorka) promienia bezwtadnosci. Sekcja 3.1 oparta na pracy P1 stanowi
prezentacje metody SURPASS i przedstawia wyniki modelowania serii biatek z bazy GLOBULE_195.
Niektore wyniki, np. przedstawione na rys. 16 sa spektakularne, Klatki z pseudotrajektorii MC sg b.
podobne do PDB-owskich struktur niewielkich biatek (50-100 reszt) na poziomie rmsd ok. 1.6 do 2.9
Ang. W tej czesci zaciekawily mnie dwie niedopowiedziane kwestie: (1) skad wiadomo kiedy skonczy¢
symulacje MC? A moze co$ lepszego si¢ pojawi za 1000 krokow? (2) Czy jest jakas funkcja pokazujaca,
ze zblizamy si¢ do struktury natywnej, czy tez ,sukces” polega na tym, iz w mrowiu konformacji
proponowanych przez SURPASS udaje si¢ wyluskac¢ kilka struktur, ktore sa bliskie strukturze (znanej)
wzorcowej? Praca P1 jest doskonale napisana, informatywna, a spostrzezenia i cechy nowej metody sa
dobrze poparte doswiadczeniami obliczeniowymi.

W kolejnej sekcji (3.1.2) autorka bada bardzo wazny problem, do jakiego stopnia wigzy
naktadane w metodzie SURPASS, a wynikajace z narzuconej z gory struktury drugorzedowej modelu
maja wplyw na uzyskane struktury. Czy mozna z nich zrezygnowac, czy rezultaty sa czute na jakosé¢
zadanej SS2 (helikalna, beat — kartka, pe¢tle). Pomyst badania jest b. dobry i realizacja tez. Dane
przedstawione na rys. 21 pigknie pokazuja, ze w tego typu metodach wigzy SS2 sa kluczowe. Rys. 22
(str. 62) poczatkowo mi sie bardzo sposobat, ale po chwili zauwazytem, ze przy biatku alfa+beta 2vh nie
ma wcale modeli o zwoju podobnym do struktury natywnej (sa utamki procenta) — zatem albo jest to btad
na rysunku, albo jest to moze zte dobrany przyktad.

Sekcja 3.1.3 z kolei opisuje wyniki badan wptywu wigezoéw uzyskanych z wielowymiarowego NMR dla
biatek. Z widm NMR mozna uzyskac¢ tzw. odlegtosci oparte 0 NOE. Doktorantka pomystowo przeniosta
Wigzy zwigzane z parami atoméw na wigzy pomiedzy ziarnami metody SURPASS (rys. 24) i nastepnie
systematycznie przebadata jaki rodzaj wigzow jaka daje poprawe w wynikach modelowania. Jest to moim
zdaniem cenne badanie metodologiczne. Bylo dla mnie zaskoczeniem odkrycie w serii wynikow
prezentowanych na rys. 25 kilku biatek, dla ktérych wiezy nic nie poprawiaty. Doktorantka w zasadzie
nie podala Zadnego fizycznego wyjasnienia tej obserwacji, poza uwaga, iz widocznie model SURPASS
sobie tak dobrze radzi w tych kilku przypadkach, ze zadne nowe wigzy juz nic nie ulepszg. Zgoda, to jest
stwierdzenie faktu, ale czy jest jaki$ konkretny powod (niekoniecznie czysty przypadek) — np. jakies



cechy wspoélne tych uktadow, ze wigzy juz nic nie wnoszg?? Wg mnie, jest to cickawa zagadka, moze
warta glebszego zbadania.

Kolejne zagadnienie to proba oceny jakosci wynikéw ,,dynamicznych” metody SURPASS. Zwykle
interesuja nas takie cechy jak ruchliwo$¢ poszczegélnych fragmentow biatka mierzona miara RMSF
(fluktuacje). W modelach petnoatomowych nie ma zadnego problemu poza pieniedzmi (Czas komputera,
energia elektryczna). Tutaj powstaje powazna kwestia, czy bardzo gruboziarnisty charakter modelu
pozwala mie¢ nadzieje na uzyskanie jakichs wartoSciowych danych o biatku w aspekcie np. zdolnosci do
wigzania innych partneréw w kompleksie. Przetestowano zbior 140 biatek (FLEX 1400) zawierajgcych
dane doswiadczalne z NMR. Co wigcej, porownano wyniki z coraz popularniejszym podejsciem (nawet
w mojej grupie stosowanym) — Elastic Network Model (ENM). No i faktycznie zarowno ENM jak i
testowany CABS daty najlepsza zgodnos¢ rezultatow z doswiadczeniem. Optymistyczne jest to, ze jak
pisze autorka ,, dostarczone [przez SURPASS] profile fluktuacji sg dos$¢ realistyczne”. Dla 30% jest
nawet catkiem ok, dla reszty nieco gorzej. Badania z tego fragmentu rozprawy byty zmudne ale
potrzebne. To ze wyniki nie sa ,,super”, nie dyskwalifikuje metody, po prostu nakazuje zachowaé
ostroznos¢ przy interpretacji wynikow. Poza tym, mozna stusznie oczekiwac, ze dodanie potencjatow
lokalnych do SURPASS polepszy jako$¢ metody w tym aspekcie. Ogolnie badanie to uznaje za wazny
postep metodologiczny, dobrze, ze zebrano te dane.

Poniewaz jako recenzent krytyczny musze si¢ do ,,czego$ przyczepi¢”, to wyrazam lekkie
zdziwienie zastosowaniem regresji liniowej do danych z wykresow podanych na rys. 28 — czy
spodziewamy si¢ faktycznie takiej korelacji ? Czy z tych R2 na tak niskim poziomie mozemy si¢ czegos$
nauczyc?

Powszechng staboscig modeli gruboziarnistych (CG) jest to, ze czgsteczki chemiczna nie sa zbudowane z
ziaren, ale jak si¢ powszechnie wierzy, z atoméw. Zatem porzadna dyskusja wynikéw modelowania
wymaga operowania potozeniami atomow i najlepiej struktur petnoatomoaych (AA). Opracowano wiele
metod estymowania takich struktur w oparciu o struktury gruboziarniste. Porzadna metoda CG powinna
da¢ wskazowki badaczom, jak odtworzy¢ strukturg AA. W sekcji 3.3 doktorantka opisata starannie nowy
algorytm odbudowy potozen atomow Co w oparciu o biblioteke fragmentow SURELIib (300 kompletow
unikalnych 5 lub 6-resztowych fragmentéw tancucha gtéwnego). Praca P3, w JCTC , pisana tylko przez
doktorantke i prof. A Kolinskiego, jest przyktadem b. dobrej pracy programistycznej i analitycznej. Sg w
niej fajne pomysly dobrze opisane, zas$ samo podejscie jest sprawdzone i przetestowane. Algorytm dziata
dobrze, daje tadne wyniki odbudowy potozen atoméw Ca (0.5- 0.2 Ang. RMSD dla 99% 1 92 % biatek z
fragmentami o i B). Najlepsze jest to, ze nowy algorytm tez dobrze (chociaz oczywiscie gorzej)
odbudowuje potozenia atoméw Co dla klatek z symulacji. Tutaj tez odbudowane struktury maja
stosunkowo niskie RMDS (3 Ang.) od struktur uzyskanych znacznie drozszymi metodami. Takie wyniki
Z pewnoscig zacheca czesé badaczy do probowania metody SURPASS w swoich analizach biatek. Mnie
np. marzyloby sie ,zaatakowanie” catego spliceomu, moze to nastgpi¢ (w piereszej kolejnosci) w
obszarze metod gruboziarnistych.

Strona techniczna - Literowki :

Str 29 ,,ta samg” -> tg sama

Str. 58 podpis, ,.koku” = kroku

Str. 105, poz lit [13], czy na pewno jest to dobre cytowanie do metody PRIMO (Gopal, Feig 2010,
Proteins)?
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Str. 109, poz. [11] dane niepetne

Drobne uwagi redakcyjne:
Tytut napisano kapitalikami, wg mnie niepotrzebnie, w polskich tekstach tak si¢ nie robi. Dlaczego
wszedzie jest stosowany zwrot ,,autor” a nie autorka??

Praca doktorska napisana jest na ogdt poprawnym jezykiem. Redakcja jest bardzo staranna, niemal nie
ma literowek. Mocng strong doktoratu sg dobrej jakosci rysunki i ilustracje. Rozdzial przegladowy
stanowi w moim przekonaniu cenne kompendium metod gruboziarnistych i moze by¢ z powodzeniem
polecany poczatkujacym doktorantom czy studentom, zwlaszcza, ze zagadnienia dynamiki
gruboziarnistej nie byty, i ile wiem, opisywane dotad w jezyku polskim .

KONKLUZJA

Pani mgr A.E. Badaczewska-Dawid przygotowujac swoja rozprawe doktorska opracowata wraz z
zespolem wspodlautorow oryginalng i efektywng nowa metodg badania struktury 1 dynamiki biatek metoda
modelowania gruboziarnistego. Realizacja tego zadania wymagata wiele pomystowosci i pokonania wielu
trudno$ci. Metoda moze by¢ wykorzystana w nowych badaniach trudnych problemow biologicznych i
chemicznych. Z pewnoscia przyczyniata si¢ do rozwoju metod chemii teoretycznej i teorii biopolimerow.
Doktorantka uzyskata szereg wartoSciowych szczegbtowych wynikow naukowych opublikowanych w
czotowych miedzynarodowych czasopismach specjalistycznych. Jak rozumiem, metoda moze by¢
wkrotce udostgpniona ogoélowi badaczy. W trakcie realizacji pracy doktorskiej przyczyniata si¢ do
przygotowania powaznego artykutu przegladowego do Chemical Reviews (IF>20, cytowany juz ok. 200

razy).

Stwierdzam, zatem z petnym przekonaniem, ze przedtozona mi do oceny rozprawa doktorska mgr.
Aleksandry E. Badaczewskiej-Dawid pt “Modelowanie struktury i dynamiki bialek z uzyciem modeli
gruboziarnistych o réznej skali rozdzielczosci” stanowi oryginalne rozwigzanie problemu naukowego.
Dzieto to demonstruje wiedzg doktorantki w naukach chemicznych, zwlaszcza w zakresie biologicznej
chemii fizycznej, czy z pogranicza biofizyki molekularnej. Lektura prac i rozprawy utwierdza mnie w
przekonaniu, ze doktorantka posiadta umiejetnos¢ samodzielnego prowadzenia pracy naukowej, a
doktorat tj. spelnia wymagania ustawowe [Ustawa z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i
tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki ze zmianami pozniejszymi (Dz. U. Nr 65,
poz. 595, ze zm. w Dz. U. z 2005 r. Nr 164, poz. 1365 oraz w Dz. U. z 2011 r. Nr 84, poz. 455] oraz
zwyczajowe stawiane rozprawom doktorskim. Wobec powyzszego wnosze¢ o dopuszczenie Panig
magister Aleksandre Badaczewska-Dawid do dalszych etapow przewodu doktorskiego.

W osobnym pi$mie przedstawi¢ argumenty za przedstawieniem rozprawy do wyrdznienia,

zgodnie z panujacymi na Wydziale zasadami.

Wiestaw Nowak, prof. zw.



