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Opinia na temat osiggnigcia naukowego pt. ” Nowe markery prognostyczne oraz nowe cele terapii
spersonalizowanej w glejakach” oraz aktywnosci naukowej, dziatalnosci organizacyjnej
i dydaktycznej dr Bartosza Wojtasia w zwiazku z jego wnioskiem o nadanie stopnia doktora
habilitowanego .

Opinia przygotowana na podstawie dokumentacji otrzymanej od prof. dr hab. Agnieszki Dobrzyn, Dyrektorki Instytutu
Biologii Doswiadczalnej im. Marcelego Nenckiego PAN. Dokumentacja zawierata odpowiednie zataczniki, w tym: autoreferat
Habilitanta; wykaz opublikowanych prac; informacje o osiggnigeciach naukowych, dydaktycznych, organizacyjnych oraz
popularyzatorskich. Do wniosku dotaczone byty artykuly wchodzace w sktad osiggniecia naukowego wraz z oéwiadczeniami
gtéwnych wspétautoréw, oraz dane na temat pozostatych prac opublikowanych przez Habilitanta,

Uwagi Ogdlne

Pan Bartosz Wojtad otrzymat tytut magistra inzyniera w zakresie biotechnologii w
Migdzywydziatowym Studium Biotechnologii Szkoty Gtéwnej Gospodarstwa Wiejskiego w 2007 roku.
Nastepnie uzyskat Stypendium Marii Curie Early Stage Researchi w latach 2007-2009 pracowat w
grupie naukowej w Szpitalu Klinicznym w Barcelonie pod kierunkiem dr iratxe Torre-Martineza.
W 2010 rozpoczagt studia doktoranckie w ramach programu Fundacji na Rzecz Nauki Polskigj
Migdzynarodowych Studiéw Doktoranckich finansowanych przez Unig Europejska. Realizowat swaj
doktorat w dwdéch oérodkach naukowych - w Centrum Onkologii — Instytutu im. Marii Sktodowskiej-
Curie w oddziale w Gliwicach pod kierunkiem prof. dr hab. Barbary Jarzab oraz na Uniwersytecie w
Lipsku pod opiekg prof. Ralfa Pashke, gdzie odbyt roczny stas. lego zainteresowania skupiaty sie
wtedy na badaniach raka pecherzykowatego tarczycy. Po obronie rozprawy doktorskiej w grudniu
2013 roku zostat zatrudniony w Pracowni Neurobiologii Molekularnej, Instytutu Biologii
Doswiadczalnej im. Marcelego Nenckiego PAN gdzie pracuje do dzisiaj.

W karierze naukowej dr Bartosza Wojtasia zwraca uwage jego konsekwentny rozwéj w dziedzinie
nowoczesnych technologii genomicznych i transkryptomicznych, metod analiz bioinformatycznych
danych wysokoprzepustowych oraz wykorzystanie zdobytej w wiedzy w badaniach nad rakiem.
Co warto podkresli¢ niemal przez caty czas swojej kariery naukowej pan Bartosz Wojtas rozwija
wspétprace naukowa z wieloma grupami badawczymi, nie tylko krajowymi ale takie z grupa dr
Susanne Wolf z Berlina oraz grupg prof. Jacka Majewskiego z Kanady, co przynosi nowe odkrycia i
kolejne prace naukowe.
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Ocena osiggniecia

Do osiggnigcia habilitacyjnego pt. “Nowe markery prognostyczne oraz nowe cele terapii
spersonalizowanej w glejakach” dr Bartosz Wojta$ zaliczyt cykl 6 publikacji naukowych: pie¢ prac
eksperymentalnych i jedng prace przegladowa. Tematyka przedstawionych publikacji jest spdjna,
wszystkie prace ukazaly sie po doktoracie w uznanych czasopismach z listy filadelfijskiej: Scientific
Reports (2018), Journal of Molecular Medicine (2020), International Journal of Molecular Sciences
(2019), Acta Neuropathologica Communications (2020), oraz dwie prace w Cancers (2020).
Sumaryczny pigcioletni wskaZnik cytowan (IF) publikacji zaliczonych do osiggniecia habilitacyjnego to
31,163.

Kazda z prac wigczonych do ocenianego osiagniecia jest wieloautorska, Dr Bartosz Wojtas jest
pierwszym autorem jednej i korespondencyjnym dwéch z pieciu prac oryginalnych. Jest réwniez
autorem korespondencyjnym dwuautorskiej pracy przegladowej, w powstanie ktérej kazdy z autoréw
miat taki sam wktad. W autoreferacie Habilitant szczegétowo przedstawit swojg role w powstaniu i
opublikowaniu poszczegdinych prac. Dr Bartosz Wojtas i dwoje wspétautoréw okreélili swoj udziat
procentowy w realizacji opublikowanych artykutéw. Pozostali autorzy ktérzy ztozyli oéwiadczenia nie
zdefiniowali swojego procentowego whkiadu w powstanie prac zaliczonych do osiagniecia
habilitacyjnego, ale precyzyjnie przedstawili swoja role w przygotowaniu poszczegdlnych artykutow.
Nie ma niezgodnosci w zawartych o$wiadczeniach. Z otrzymanych informacji wynika, ze dr Bartosz
Woijtas odegrat istotng badi kluczows role w realizacji publikacji zaliczonych do cyklu prac
osiggniecia naukowego.

W Autoreferacie Kandydat krétko wprowadzit w tematyke badawczg podejmowana w
pracach zaliczonych do osiagniecia naukowego oraz szczegétowo opisat najwazniejsze wyniki swoich
prac.

Cykl zaprezentowanych prac jest skoncentrowany na badaniach réinych typéw glejakdéw z
zastosowaniem analiz  bioinformatycznych danych genomicznych, transkryptomicznych i
epigenomicznych, ktére zostaly otrzymane w ramach realizowanych projektdw przez Pracownie
Neurobiologii Molekularnej lub danych zgromadzonych przez konsorcjum The CancerGenome Atlas
(TCGA). Gtéwnym zamystem przeprowadzonych analiz byto utworzenie lepszej klasyfikacji guzéw
mozgu oraz identyfikacja nieznanych dotad celéw terapeutycznych wraz z okreéleniem ich roli
zarowno w procesie powstawania jak i wznowy nowotworu.

Dwie prace z zaprezentowanego cyklu, jedna oryginalna i jedna przegladowa, zostaty
poswigcone znaczeniu zmian wzoru metylacji DNA w glejakach. W pracy eksperymentalnej
(Dgbrowski i inni., 2018. ScientificReports) wykorzystano dane zebrane w TCGA dla 88 pacjentow
chorych na glejaki o réznym stopniu ztosliwoéci. Dane zawieraty informacje o przezywalnosci
pacjentéw, wyniki dla komérek nowotworowych obejmujace badania wzoru metylacji DNA uzyskane
za pomocg mikromacierzy DNA oraz badania transkryptoméw wykonane przy uzyciu wysoko-
przepustowego sekwencjonowania RNA. Tak wyselekcjonowane dane poddano analizie za pomocy
narzedzia obliczeniowego Monte Carlo Feature Selection (MCSF), ktérej celem byta identyfikacja cech
odrézniajacych pacjentéw o przeiyciu krétkotrwatym od diugoterminowego. Okazato sie, ie
istotnymi cechami odréiniajacymi te dwie grupy pacjentéw byty zmiany poziomu metylacji cytozyny
w okreslonych obszarach DNA. Na niezaleinej grupie pacjentéw potwierdzono, ze zidentyfikowane a
dotad niepowiazane z glejakami cechy epigenetyczne sa lepszymi predykatorami przezywalnosci
pacjentdw niz opisane wczesniej markery molekularne. Dalej analiza danych z projektu Encyclopedia
of DNA Elements (ENCODE) pozwolita ustali¢, e istnieja miejsca wigzana czynnika transkrypcyjnego
REST (represora genéw neuronalnych w komérkach nie-neuronalnych) z DNA w komérkach glejaka
wielopostaciowego linii U87, ktdére pokrywajg sie z 6 zidentyfikowanymi przez autoréw pracy
miejscami w DNA o zmienionym poziomie metylacji. Dane eksperymentalne wskazaly, ie poziom
metylacji DNA w jednym ze zidentyfikowanych obszaréw rzeczywiscie zmienia sposéb oddziatywania
biatek jadrowych z tym regionem DNA. Jest to przyktad pracy, w ktérej autorzy dzieki nowej hipotezie
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badawcze] i zastosowaniu nowych metod obliczeniowych, wykorzystujac dane zgromadzone w
ramach innych projektéw dokonujg nowych i istotnych odkry¢, ktére majg znaczenie zaréwno dla
badar podstawowych jak i aplikacyjnych.

Praca przeglagdowa (Dgbrowski &Wojtas. 2019. International Journal of MolecularSciences)
jest podsumowaniem wiedzy na temat roli metylacji DNA w glejakach. Przedstawia najnowsza wiedze
na temat fenotypéw metylacyjnych identyfikowanych w glejakach, a przede wszystkim koncentruje
sig na zaleznosciach pomiedzy metylacja cytozyny a zaburzeniami innych  znacznikéw
epigenetycznych jakimi sg inne modyfikacje cytozyny w DNA jgdrowym i potranslacyjne modyfikacje
histonowe. W artykule zaprezentowana jest takie rola jakg odgrywaja w glejakach zmiany w
oddziatywaniu biatek regulatorowych zaleinych od poziomu metylacji DNA. Zestawione sg
wiadomosci o czynnikach transkrypcyjnych, a takie o wielozadaniowym regulatorze CTCF i
zaburzeniach w przestrzennej strukturze chromatyny. Podsumowaniem pracy jest wskazanie
mozliwej przysztej roli zmian na poziomie wzoru metylacji DNA jako Zrédta nowych biomarkeréw,
a takze moiliwych celdéw terapeutycznych. W pracy podkreélono takie znaczenie nadchodzacych
nowych rozwigzani technologicznych, ktére pozwolg na jednoczesng analize sekwencji i wzoru
metylacji w pojedynczej czasteczce DNA i tym samym lepsze poznanie roli tej modyfikacji w
nowotworzeniu.

Kolejne dwie prace (Krdl i inni. 2020.Cancers; Roura i inni. 2020. Journal of Mol. Medicine)
dotyczg charakterystyki cech glejakéw o wysokim stopniu ztoéliwoéci (ang. high gradegliomas, HGG)
w tym glejakéw wielopostaciowych (ang. Glioblastoma, GBM). W Pracowni Neurobiologii
Molekularnej wykryto mutacje w genie kodujacym helikaze DNA RECQLA w glejakach co wskazato
istnienie nieznanych dotad mechanizméw powstawania glejakdw. W pierwszej z wymienionych prac
skoncentrowano si¢ wtasnie na roli helikazy RECQL4. Karzystajgc z danych zgromadzonych w TCGA
ustalono, podwyzszenie poziomu ekspresji mRNA RECQL4 w glejakach, nastepnie potwierdzono ten
fakt na niezaleznych prébkach na poziomie biatka. Ustalono takie mitochondrialng lokalizacje
badanej helikazy DNA. Uzyskano dwie niezalezne linie komérkowe glejaka z wytaczong ekspresja
genu helikazy RECQL4. Przeprowadzono szczegétowaanalize transkryptomiczng obulinii i wykazano
zaburzenia ekspresji kilku tysiecy genéw. Analiza funkcjonalna uzyskanych wynikéw wskazata na role
helikazy w naprawie DNA w glejakach. Dodatkowe eksperymenty potwierdzity te funkcje RECQLA.
Badania obu linii komérkowych glejaka z wytgczonym genem kodujacym RECQL4 wykazato takze, ze
brak tej helikazy skutkuje zwiekszeniem niestabilnoci genomu jagdrowego. W pracy dokonano wazinej
obserwacji. Wykazano, 7e brak RECQL4 w jednej z linii glejaka zwieksza podatnoéé komérek na
chemioterapeutyki. Wyniki tej pracy wskazuja, ze podwyiszony poziom badanej helikazy w glejakach
moie zwiekszaC opornosé tych nowotworéw na leczenie chemioterapeutykami. Oznacza to, ze
helikaza RECQL4 moze stanowi¢ nowy i wainy cel terapeutyczny w walce z glejakiem.

Druga z prac (Roura i inni. 2020. Journal of Mol. Medicine) zostata poswiecona analizie
zjawisk bedacych podstawa progresji | wznéw glejaka o wysokim stopniu ztosliwosci. Zbadano 16 par
glejakéw pierwotnych i wtérnych o wysokim stopniu ztoéliwoéci, wigkszos¢ prob wykorzystanych w
badaniu pochodzita z glejakéw wielopostaciowych. Dokonano analizy na poziomie genomicznym,
wykorzystano panel 700 genéw opracowany w Pracowni oraz przeprowadzono analize
transkryptomiczng zgromadzonych préb. Wyniki celowanego sekwencjonowania DNA pozwolity
wytypowac somatyczne mutacje charakterystyczne dla pierwotnych i wtérnych guzow. Okazato sie,
ze wsréd zidentyfikowanych mutacii tylko niewielka cze$¢ byta wspéina dla obu etapdw nowotworu.
Swiadczy to o szybkiej ewolucji nowotworu i zyskiwania nowych cech przez nawracajgce guzy.
Poréwnanie transkryptoméw pierwotnych i wtérnych guzéw wskazato gtéwne szlaki, ktére podlegajg
zmianie podczas rozwoju choroby. Wéréd gendw o obnizonej aktywnoéci w guzach wtérnych znalazty
sie te kodujgce czynniki splicingowe. Jednoczeénie zidentyfikowano zmiany w izoformach mRNA w
porownywanych grupach guzéw. Etap sktadania gendw jest kluczowy w regulacji ekspresji genéw,
pokazano jasno, Ze jest on jednym z podstawowych elementéw, ktéry ulega deregulacji w guzach
wtdrnych w odniesieniu do zmian pierwotnych. Autorzy zauwaiyli, ze obecnie istniejg juz leki,
ktérymi mozna modulowa¢ dziatanie spliceosomu i tym samym zmieniaé efekt splicingu.
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Istotnym elementem pracy byly badania przeprowadzone in silico nakierowane na charakterystyke
mikrosrodowiska guza. Analizy obliczeniowe danych transkryptomicznych postuzyty do ustalenia
rozni¢ w zawartosci komérek ukfadu odpornosciowego w guzach pierwotnych i powstatych po
wznowie. Badania dostarczyly catkowicie nowych informacji. Nie tylko zidentyfikowano zdecydowane
réznice pomiedzy guzami pierwotnymi, a wtérnymi w zawartodci komdrek uktadu odpornosciowego,
ale przede wszystkim odkryto, ze guzy po nawrocie s3 wzbogacone w niedojrzate komérki
dendrytyczne. Podkreslono w pracy, ze szczegdtowa charakterystyka mikroérodowiska
nowotworowego jest kluczowa dla ewentualnego stosowania np. immunoterapii. Praca Habilitanta
pozwala na lepsze zrozumienia regut rzadzacych ztosliwoscig glejakow i zwraca uwage na znaczenie
zmian zachodzacych w Srodowisku komérkowym ztoéliwych guzdw mézgu.

Nastgpna praca cyklu (Wojtas i inni. 2019. Cancers) dotyczyta charakterystyki
geljakomigsakéw - rzadkiego rodzaju nowotworu mézgu, ktéry jest stabo poznany na poziomie
molekularnym i jest traktowany jako podtyp GBM typu dzikiego IDH. Na podstawie analizy unikalnych
10 préb pobranych od pacjentéw z glejakomigsakiem, dokonano szczegétowej analizy genomicznej i
transkryptomicznej tego typu nowotworu. Przebadano zmiany somatyczne dla 664 wybranych
genow. Pozwolifo to ustalic krajobraz mutacji somatycznych wystgpujacych w tym typie
nowotworow, ktory jest bardzo zblizony do GMB. Dodatkowo udato sig wykazaé, ze czestoéé zmian
somatycznych w genie PTEN jest zdecydowanie wyisza w glejokmigsakach niz w glejakach
wielopostaciowych, co moze swiadczyé o roli tej zmiany w powstawaniu guza. Badania wskazaty, ze
szlak ktorego regulatorem jest biatko PTEN mdgtby staé sie celem terapeutycznym pomocnym w
walce z gelajkomiesakami. U niektérych pacjentéw zidentyfikowano wystepowanie mutacji
BRAFV600E, co moze dawac szanse na zastosowanie u tych pacjentdw celowanej terapii z
zastosowaniem inhibitoréw zmienionego biatka BRAF, dla ktérych rozpoczeto badania kliniczne. Dla
tych samych préb wykonano analize zmiany liczby kopii (ang, copy numer variationCNV), translokacji
oraz analizy profili transkryptomicznych. Wykorzystujgc dane transkrytpomiczne zidentyfikowano
dotgd niescharakteryzowang translokacje pomiedzy genami RABGEF1 i GTF2IRDIP1. 7 kolei analiza
profili transkryptomicznych gelajkomigesakéw w odniesieniu do glejakéw wielopostaciowych
pokazata, ze oba nowotwory zdecydowanie réinia sie mikrosrodowiskiem. W gleajkomigsakach
zaobserwowano zdecydowanie wyiszy poziom kolagendw i gendw zwigzanych z kompleksami
integryn co wskazuje na wyiszy poziom z inwazyjnosci i migracji komérek tego nowotworu.

Ostatnia praca cyklu zostata poswiecg wyselekcjonowaniu najlepszych biomarkeréw
zwigzanych z progresjg i rokowaniem w pediatrycznych guzach mézgu. Niedawno na podstawie
analiz wzoru metylacji DNA zidentyfikowano 4 nowe podtypy ztosliwych nowotworéw mézgu u dzieci
- CNS NB-FOXR2, CNS EFT-CIC, CNS HGNET-MN1 i CNS HGNET-BCOR. Jak dotad nie istniaty dobre
markery immunocytochemiczne, ktére pozwolityby bez trudu przyporzadkowaé nowotwér do jednej
z tych klas. W tej pracy postawiono sobie za cel opracowanie tatwiejszego sposobu identyfikacji
guzéw moézgu u dzieci. Wykorzystano do tego celu profile transkryptomiczne wyznaczonych
podtypéw nowotworéw. Zatozono, e odpowiednio dobrane geny definiujace sygnature genéw
charakterystyczng dla danej klasy guza pozwolg na przyporzadkowanie danego nowotworu do
okreslonej klasy guzéw. Dokonanie takiej oceny jest kluczowe dla ustalenia mozliwie najlepszego
schematu leczenia. Ponowna analiza danych mikromacierzowych dostepnych w bazie
GeneExpression Omnibus wykonanych dla ztosliwych guzéw pediatrycznych i zastosowanie skryptu
obliczeniowego stworzonego przez Habilitanta pozwolita na wytypowanie gendw, ktére byty
najlepszymi predyktorami guzéw z opisanych klas. Zaprezentowane w pracy badania zaowocowaty
uzyskaniem listy markerdw, ktére pozwalajg na wiasciwg klasyfikacje pediatrycznych guzéw mézgu
wymienionych podtypdw przy zastosowaniu stosunkowo tatwiej i powtarzalnej metody, ktéra moze
byé wykonywana w oparciu o rutynowo przygotowywane w szpitalach préby tzw. »bloczki
parafinowe” wykorzystywane do badari histopatologicznych. Jest to bardzo waina dla diagnostyki
guzéw mozgu praca naukowa.
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Podsumowujgc —prace przedstawione przez dr Bartosza Wojtasia jako osiggniecie naukowe zostaty
opublikowane w bardzo dobrych czasopismach specjalistycznych. Artykuty prezentujg ciekawe i
oryginalne wyniki, ktére nie tylko majg znaczenie poznawcze ale takie mogg stanowié¢ wazne
wsparcie dla powstania nowych narzedzi diagnostycznych i ustalania celéw terapeutycznych w
leczeniu  nowotworéw mézgu o wysokim stopniu  ztosliwosci.  Znajomoéé  technologii
sekwencjonowania wysokoprzepustowego i analiz bioinformatycznych  stanowi podstawe
przedstawionych w osiagnigciu naukowym prac. Nie ulega watpliwosci, ze udziat dr Bartosza Woijtasia
w powstanie tych prac byt bardzo wazny, a czesto decydujacy.

Ocena aktywnosci naukowe;j

Od 2013 roku dr Bartosz Wojta$ opublikowaf 41 artykutéw — gtownie prac oryginalnych, z czego 37 po
doktoracie (w tym 6 prac wiaczonych do osiggniecia naukowego). Nalezy podkresli¢, ze wéréd prac,
ktérych Kandydat nie wigczyt do osiggniecia naukowego znajdujg sig prace przynajmniej tak samo
dobre jak te wliczone przez niego do osiggniecia naukowego. 53 wérdd opublikowanych prac takie, w
ktérych Kandydat jest pierwszym lub ostatnim autorem, co swiadczy o jego wiodacej roli w realizacji
opublikowanych wynikéw. Warto zauwazyé, ze niedawno ukazata sie praca ze wspdtautorstwem
dr Bartosza Wojtasia w prestizowym czasopisémie Nature Communications.

W swoich pracach Kandydat konsekwentnie wykorzystuje swoje diugoletnie zainteresowanie
i znajomos¢ technologii sekwencjonowania wysokoprzepustowego oraz analizy danych. Eksperci w
tej dziadzienie s powszechnie doceniani i poszukiwaniu przez wiele oérodkéw badawczych. Swdj
nowoczesny i poszukiwany warsztat badawczy Kandydat angazuje w prace, ktdre przede wszystkim
dotyczg badar nad nowotworami. Wyniki uzyskane przez Habilitanta majg szanse przyczynié sie do
lepszej diagnostyki nowotwordw i identyfikacji nowych celéw terapeutycznych do walki z rakiem.
Kandydat uczestniczyt w realizacji 10 projektéw badawczych jui zakoriczonych, ktérych byt przede
wszystkim wykonawca . Obecnie realizuje 4 projekty, a w jednym z nich jest zastepca Kierownika.
Poza projektami i pracami realizowanymi w ramach Pracowni Neurobiologii Molekularnej, Instytutu
Biologii Doswiadczalnej, Kandydat wspdtpracuje z zespotem prof. Jacka KuZnickiego
z Migdzynarodowego Instytutu Biologii Molekularnej i Komérkowej oraz z grupg prof. Piotra Widtaka
z Narodowego Instytutu Onkologii im. Marii Sktodowskiej-Curie. Prowadzi takie wspotprace z grupa
dr Susanne Wolf z Berlina oraz grupa prof. Jacka Majewskiego z Kanady.

Podsumowujac - Habilitant nie tylko regularnie i duzo publikuje, prezentuje swoje prace na wielu
konferencjach migdzynarodowych, byt zaproszonym wyktadowcg na licznych kursach szkoleniowych i
kongresie naukowym, ale takie nawigzuje i realizuje wiele wspétprac naukowych z réznymi
osrodkami badawczymi, takze zagranicznymi.

Przedstawione powyzej fakty swiadcza o duzym zaangazowaniu Habilitanta i jego wysokim poziomie
naukowym.

Musze jednak zauwaiy¢, ze w aktywnosci naukowe] Kandydata brakuje zdobywania $rodkéw na
wtasne badania. Samodzielnosé naukowa na tym etapie rozwoju zawodowego powinno sie pojawit.
Podsumowujac oceniam wysoko aktywno$é naukowa Kandydata i podkreslam, ze realizowane przez
niego prace s3 na wysokim poziomie naukowym.

Ocena osiggnig¢ dydaktycznych i organizacyjnych

Dr Bartosz Wojtas przez wiele lat z rzedu organizowat i prowadzit kursy dla studentéw Studium
Medycyny Molekularnej WUM. W tym samym studium wyktadat w ramach Szkoty Wiosennej i
Jesiennej. Przekazywat swojg wiedze z zakresu sekwencjonowania nowej generacji i analizy danych
prowadzac liczne szkolenia dla naukowcéw ze érodowiska akademickiego i oérodkéw
diagnostycznych. Migdzy innymi wspétorganizowat i prowadzit wyktady i éwiczenia w dwéch edycjach
kursu OMICS Data Science organizowanym przez Interdyscyplinarne Centrum Modelowania

I e T

ul. Pawiriskiego 5a, 02-106 Warszawa tel.: 22 592 24 12 e-mail: mk.koblowsk@uw.deu.pl http://www.biol.uw.edu.pl Strona 5




Matematycznego i Komputerowego UW. Byt wyktadowca w szkole doktorskiej TRIBIOCHEM w
Instytucie Biologii Doswiadczalnej im. Marcelego Nenckiego.

Do jego osiggnig¢ dydaktycznych nalezy zaliczy¢ opieke na praca doktorska mgr Adrii-Jaume Roura
oraz pomocnicze promotorstwo w przewodzie doktorskim mgr Bartfomieja Gielniewskiego.

Otrzymat takie wyréinienie wydawnictwa ,Forum Akademickie” w konkursie »~Skomplikowane i
proste, mtodzi naukowcy o swoich badaniach”.

Dr Bartosz Wojtas byt takie wspdtorganizatorem kilku spotkar naukowych i konferencji.

Dziatalnos¢ dydaktyczna i organizacyjna $wiadczy o duzym zaangazowaniu i checi przekazywania
swojej cennej wiedzy nie tylko studentom ale takie innym doswiadczonym naukowcom.

Uwagi koricowe

W oparciu o przestane mi materialy jeszcze raz chce podkreslié, ze wiaczone przez dr Bartosza
Wojtasia artykuty do osiggniecia naukowego stanowia merytorycznie spdjny cykl prac i zdecydowanie
rozszerzajg naszg wiedze ha temat proceséw lezgcych u podstaw powstawania i nawrotéw ztosliwych
guzow mozgu cztowieka. Nowoczesny warsztat naukowy jakim dysponuje Habilitant oraz zadania
jakie petnit w trakcie realizacji prac wtaczonych do osiggniecia naukowego przekonujg mnie, ie jest
on dojrzatym i samodzielnymi badaczem, ktéry potrafi koncertowaé sie na wybranym zagadnieniu
biologicznym, proponuje witasciwg koncepcje badar oraz potrafi rozpowszechniaé wyniki swoich
badari w migdzynarodowych czasopismach. W mojej ocenie osiggniecie i aktywno$¢ naukowa
Kandydata, wspéiprace badawcze oraz aktywnos$¢ dydaktyczna i organizacyjna stanowig podstawe do
nadania stopnia naukowego doktora habilitowanego.

W peini popieram wniosek dr Bartosza Wojtasia o nadanie stopnia doktora habilitowanego i
stwierdzam, e osiggniecie naukowe pt. ” Nowe markery prognostyczne oraz nowe cele terapii
spersonalizowane]j w glejakach” spetnia wymagania okreslone w art. 219 ust. 1 pkt. 2 i 3 ustawy z
dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyiszym i nauce (Dz. U. z 2020 r. poz. 85 z péin. zm.).
Wnoszg do Rady Naukowej Instytutu Biologii Doswiadczalnej PAN im. M. Nenckiego o nadanie
dr n. med. Bartoszowi Wojtasiowi stopnia doktora habilitowanego w dziedzinie nauk scistych i

przyrodniczych, dyscyplinie nauk biologicznych."

arta Koblowska
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