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Recenzja rozprawy doktorskiej Pana mgr inz. Mikotaja Danielewskiego przygotowana
zostala na podstawie uchwaly Kapituly Kolegium Nauk Medycznych Uniwersytetu
Medycznego im. Karola Marcinkowskiego w Poznaniu nr 22/2026 z dnia 6 marca 2026, pismo
z dnia 16 marca 2026 — podpisane przez Przewodniczacego Rady Kolegium Nauk

Medycznych prof. dr. hab. Przemystawa Mitkowskiego.
Ocena formalna pracy

Rozpraweg stanowi praca pisemna - zbidr opublikowanych i powigzanych tematycznie
artykuléw naukowych. Do rozprawy dotaczono streszczenie w jezyku angielskim. Poza cyklem
prac stanowigcych podstawe rozprawy doktorskiej, Doktorant przedstawil rowniez wykaz

pieciu publikacji naukowych, ktore stanowig:



1. Andrzej Hnatyszyn, Marlena Szalata, Aleksandra Zielinska, Karolina Wielgus,
Mikotaj Danielewski, Piotr Tomasz Hnatyszyn, Andrzej Ptawski, Jarostaw Walkowiak,
Ryszard Stomski, Mutations in Helicobacter pylori infected patients with chronic gastritis,
intestinal type of gastric cancer and familial gastric cancer, Heredit. Cancer Clin. Pract.
2024, 22(9):1-11. — 70 pkt MNiSW, IF 2.4

2. Mikolaj Danielewski, Joanna Zuraszek, Aleksandra Zielinska, Karl-Heinz Herzig,
Ryszard Stomski, Jarostaw Walkowiak, Karolina Wielgus, Methodological Changes in the
Field of Paleogenetics, Genes 2023, 14(1):234. — 100 pkt MNiSW, IF 2.8

3. Ryszard Stomski, Karolina Wielgus, Mikotaj Danielewski, Milena Szalata, Mariola
Dreger, Marcin Ozarowski, Marlena Szalata, Rocznica odkrycia struktury DNA — nowe
wyzwania dla medycyny, Fides, Ratio et Patria. Studia Torunskie 2023, 19:11-43. — 140 pkt
MNiSW

4. Karolina Wielgus, Mikotaj Danielewski, Jarostaw Walkowiak, Pddbo Svante, reader
of the Neanderthal genome, Acta Physiol. 2023, 237(1):€13902.

5. Mikotaj Danielewski, Jarostaw Walkowiak, Karolina Wielgus, Wspélczesne choroby
cywilizacyjne — czego mozemy si¢ dowiedzie¢ analizujgc genomy starozytnych populacji?
Rozdzial w: Postgpy w naukach przyrodniczych: stan obecny i perspektywy. Lublin: Wydaw.
Nauk. TYGIEL, 2022. — 20 pkt MNiSW

Za najwazniejsze prace z przedstawionego dorobku Autor uznaje prace pierwsza,
zawierajagca wyniki eksperymentalne z zakresu analizy genetycznej chorych zakazonych
Helicobacter pylori, oraz druga prace o charakterze przegladowo-metodologicznym, w ktérej

Doktorant jest pierwszym autorem. Ocena ta pozostaje zgodna z moja opinig.
Ocena doboru problematyki badawczej i tematu rozprawy

Rozprawa mgr inz. Mikolaja Danielewskiego dotyczy metodycznych aspektow
zastosowania analiz metylomu i transkryptomu w badaniach nad chorobami cywilizacyjnymi,
co stanowi aktualny i istotny kierunek wspotczesnych badan biomedycznych. Na podkreslenie
zastuguje dobrze uzasadniona rola epigenomu i transkryptomu w medycynie oraz trafne
powiazanie analiz molekularnych z poszukiwaniem biomarkeréw choréb cywilizacyjnych.
Cennym elementem pracy jest wykorzystanie w analizach in silico duzych publicznie
dostepnych zbioréw danych, pochodzacych z Genotype-Tissue Expression Project (GTEX) oraz
repozytorium danych genomiki funkcjonalnej (ArrayExpress), co zwieksza warto$¢ poznawczg
1 metodologiczng przedstawionych analiz. Przeprowadzone badania wpisujg sie w aktualne

kierunki rozwoju europejskich przestrzeni danych medycznych (ang. European Health Data
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Space, EHDS), zaktadajacych bezpieczne wspoldzielenie oraz wtdrne wykorzystanie danych
biomedycznych w badaniach naukowych i praktyce kliniczne;j.

Uwazam zatem, 7e tematyka rozprawy jest nowoczesna, zgodna z aktualnymi

trendami badawczymi i adekwatna do dyscypliny nauki medyezne.

Ocena ukladu pracy

Rozprawa doktorska mgr inz. Mikotaja Danielewskiego sktada si¢ z 96 stron wydruku
komputerowego i obejmuje 13 rozdzialow: Stowa kluczowe; Finansowanie (zapewnity granty
Narodowego Centrum Nauki: SONATA BIS 7 o nr 2017/26/E/NZ5/00851 oraz SONATA 16
o nr 2020/39/D/NZ5/02720).); Wykaz stosowanych skrotow; Spis tresci; Wykaz publikacji
stanowigcych rozprawe doktorskg; Aktywno$¢ naukowa osoby ubiegajacej si¢ o nadanie
stopnia naukowego doktora — wykaz publikacji poza cyklem; Przedmiot badan oraz komentarz
(obejmujgce: Wstep; Zatozenia rozprawy; Omowienie publikacji wechodzacych w sklad cyklu;
Whniosek rozprawy); Pismiennictwo (39 aktualnych pozycji literaturowych); Streszczenie;
Summary (streszczenie w jezyku angielskim); Kopie artykulow — zalgczniki; O$wiadczenia
wspoétautordw; Opinie komisji bioetycznej (wskazanie, ze badanie nie nosi cech eksperymentu
medycznego). Odnosnie konstrukcji pracy przyjetabym bardziej klasyczny uktad, w ktérym
elementy takie jak: Stowa kluczowe, Finansowanie, Wykaz stosowanych skr6téw oraz Spis
tresci nie sa uyymowane jako numerowane rozdzialy. Podobnie koncowe czgsci pracy, tj. Kopie
artykutéw — zatgczniki, O$wiadczenia wspotautorow oraz Opinia komisji bioetycznej, moglyby

pozosta¢ poza numeracja gtéwnych rozdziatow.

Recenzowana praca zostala zredagowana poprawnie, a sporadyczne usterki jezykowe
dotyczag gltéwnie braku konsekwencji w pisowni rozwini¢¢ skrotéw w jezyku polskim i
angielskim. Przyktadowo, na str. 4 skr6t HGP (ang. Human Genome Project) rozwinigto jako
projekt poznania genomu cztowieka”, podczas gdy na str. 18 jako ,,projekt sekwencjonowania
genomu czlowieka”. Z kolei w spisie skr6tdw na str. 5 rozwinigcia skrotéw mRNA, IncRNA i
siRNA zapisano zgodnie ze standardowa nomenklaturg naukowa, tj. matymi literami (np. long
non-coding RNA), podczas gdy w tekscie pracy (np. na str. 10) zastosowano zapis wielkimi
literami (np. Long Non-coding RNA). Inne uwagi dotycza nieprecyzyjnosci jezykowych.
Przyktadowo, na str. 11 uzyto sformutowania: ,,Nowatorskie zastosowania transkryptomu
obejmujq sekwencjonowanie RNA z pojedynczych komorek, przestrzenne, jak rowniez
bezposrednie sekwencjonowanie RNA”. Bardziej trafnym okresleniem byloby: ,.Nowatorskie

metody badania transkryptomu (...)" lub ,Nowatorskie analizy transkryptomu (...).
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Uchybienia te nie wptywaja na oceng wartosci pracy, dlatego pomijam ich dalsze szczegdtowe

omawianie
W sktad rozprawy doktorskiej wchodzg trzy publikacje naukowe:

1. Mikotaj Danielewski, Jarostaw Walkowiak, Karolina Wielgus, Jan Krzysztof Nowak,
Stability of Blood DNA Methylation Across Two Timepoints in Three Cohorts, Biomedicines
2024, 12(11):2557, doi: 10.3390/biomedicines12112557 — 100 pkt MNiSW, IF 3.9.

2. Mikotaj Danielewski, Marlena Szalata, Jan Krzysztof Nowak, Jarostaw Walkowiak,
Ryszard Stomski, Karolina Wielgus, History of Biological Databases, Their Importance, and
Existence in Modern Scientific and Policy Context, Genes 2025, 16(1):100, doi:
10.3390/genes16010100 — 100 pkt MNiSW, IF 2.8.

3. Mikotaj Danielewski, Jarostaw Walkowiak, Karolina Wielgus, Jan Krzysztof Nowak,
Exceptions to broad tissue-specific transcriptomic interdependence: searching for
INDependence In Expression of genes, Genes 2025, 16(9):1067, doi: 10.3390/genes16091067
— 100 pkt MNiSW, IF 2.8.

Publikacja oznaczona numerem 1 jest pracg oryginalng o charakterze metodologiczno-
analitycznym opublikowang w 2024 roku w czasopiSmie Biomedicines (parametry
bibliometryczne: IF 3.9, punktacja MNiSW: 100). Publikacja oznaczona numerem 2 jest praca
przegladowa opublikowang w 2025 roku w czasopismie Genes (parametry bibliometryczne: IF
2.8, punktacja MNiSW: 100). Publikacja oznaczona numerem 3 jest pracg oryginalng
opublikowang w 2025 roku w czasopi$mie Genes (parametry bibliometryczne: IF 2.8,

punktacja MNiSW: 100).

Na podkreslenie zastuguje fakt, ze Pan Mikotaj Danielewski jest pierwszym autorem we
wszystkich trzech publikacjach stanowigcych podstawe rozprawy doktorskiej. Laczna liczba
punktéw MNiSW przedstawionych prac wynosi 300, natomiast sumaryczny Impact Factor
wynosi 9.5. Kandydat przedstawit réwniez dodatkowy dorobek publikacyjny niewchodzacy w
sklad rozprawy doktorskiej, obejmujacy prace o zréznicowanym charakterze, w tym
oryginalne, przegladowe i metodologiczne oraz rozdzial w monografii naukowej. Tematyka
tych publikacji koncentruje si¢ gtéwnie wokot zagadnien genetyki, paleogenetyki oraz biologii
molekularne;.

Analiza opisow wkladu Autora przedstawionych w sekcjach ,,Author Contributions”

wskazuje na istotny wktad merytoryczny i wykonawczy mgr. inz. Mikotaja Danielewskiego w

powstanie wszystkich trzech prac wchodzacych w sklad rozprawy. W obu pracach



oryginalnych Doktorant uczestniczyt w opracowaniu metodologii badan, analizie
bioinformatycznej i statystycznej danych, przygotowaniu narzedzi analitycznych, gromadzeniu
danych oraz wizualizacji wynikow, a takze wspotuczestniczyt w  przygotowaniu
manuskryptéw. W pracy przegladowej bral udzial zar6wno w opracowaniu, jak i redakcji
artykutu. Przedstawiony zakres prac wskazuje na istotny wktad Doktoranta w cze$¢ analityczna
publikacji, bieglos¢ w interpretacji danych wielkoskalowych oraz aktywne zaangazowanie w
opracowanie manuskryptow. Pisemne oswiadczenia wspélautoréw potwierdzaja znaczacy
wkiad Doktoranta w realizacj¢ prac wehodzacych w sklad rozprawy doktorskiej. Przedlozona
dokumentacja koncentruje si¢ glownie na dorobku publikacyjnym Kandydata, ktéry w catosci

oceniam pozytywnie.
Ocena merytoryczna

W kolejnej czgsci rozprawy, Doktorant przedstawia Rozdziat ,.Przedmiot badan i
komentarz”. W pierwszej jego czegsci (,, Wstep™) Doktorant przedstawit podstawy biologiczne i
metodologiczne badan epigenetycznych oraz transkryptomicznych, ze szczegdlnym
uwzglednieniem metylomu i transkryptomu jako narzedzi badania choréb cywilizacyjnych.
Omowit znaczenie metylacji DNA w regulacji ekspresji gendw, jej zaleznosé od czynnikow
srodowiskowych i genetycznych oraz potencjalne zastosowanie stabilnych wzorcow
metylacyjnych jako biomarkeréw. W czesci poswigconej transkryptomowi scharakteryzowat
mechanizmy regulacji ekspresji genéw, dynamiczny charakter RNA oraz mozliwosci
analityczne nowoczesnych metod sekwencjonowania. Autor uzasadnil rowniez znaczenie
analiz korelacyjnych ekspresji genow oraz potrzebe badania genéw wykazujacych wzgledna
niezaleznos¢ ekspresji. Ponadto wskazat na rosnaca role publicznych biologicznych baz danych
w badaniach in silico oraz ich znaczenie dla wspétczesnych analiz bioinformatycznych,
poszukiwan biomarkeréw przydatnych do badan klinicznych. Wnikliwie opracowany wstep
swiadczy o duzej znajomosci analizowanej przez Doktoranta problematyki. Rozprawa

doktorska prezentuje zatem szeroka wiedze teoretyczng Kandydata w_dziedzinie nauk

medycznych i nauk o zdrowiu, w dyscyplinie nauki medyczne.

Kolejny rozdziat stanowig ,,Zatozenia rozprawy”, w ktérym Doktorant precyzyjnie okreslil
zakres prowadzonych analiz oraz ich odniesienie do badan nad chorobami cywilizacyjnymi.
Autor wskazal, ze rozprawa koncentruje si¢ na wybranych aspektach metodycznych
zastosowania metylomu i transkryptomu, obejmujacych analize zmiennosci metylomu,
identyfikacj¢ niezaleznych czynnikow w obrebie transkryptomu czlowieka oraz znaczenie

biologicznych baz danych i narzedzi bioinformatycznych wykorzystywanych w analizach
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wielkoskalowych. Podkreslono réwniez praktyczny wymiar prowadzonych badan, wynikajacy
zarowno z wykorzystania danych pochodzacych od 0sob z chorobami cywilizacyjnymi, jak i
potencjalnego zastosowania uzyskanych wynikow w dalszych badaniach biomarkerowych i

analizach in silico.

Przedstawiony zakres rozprawy pozostaje spdjny z tematyka publikacji wchodzacych w
sktad cyklu. Doktorant trafnie uzasadnit dobdr analizowanych zagadnien badawczych oraz ich

znaczenie dla badan nad metylomem i transkryptomem w kontekscie chorob cywilizacyjnych.

W dalszej czgséci rozprawy Pan Danielewski omawia prace naukowe wchodzace w sktad
cyklu publikacyjnego. Jako pierwsza przedstawia prace oryginalng pt. ,,Stability of blood DNA
methylation across two timepoints in three cohort”. Publikacja ta wpisuje si¢ w aktualny nurt
badan nad zmiennoscig metylomu oraz wpltywem uwarunkowan genetycznych na poziom
metylacji DNA. Doktorant stawia hipoteze, ze w metylomie czlowieka istnieja wzorce
metylacji pozostajace wzglednie stabilne w czasie, pomimo wplywu czynnikow
srodowiskowych i zréznicowania genetycznego. Doktorant przeprowadzit analize stabilnosci
profili metylacji genomowego DNA izolowanego z krwi obwodowej czlowieka w réznych
grupach wiekowych z wykorzystaniem publicznie dostepnych danych uzyskanych metoda
mikromacierzy metylacyjnych Illumina 450K i EPIC (850K). Analiz¢ prowadzono z
uwzglednieniem wspolnego zestawu sond odpowiadajgcego platformie Illumina 450K.
Badaniem obj¢to dzieci, osoby doroste z otyloscig oraz osoby starsze, u ktérych analizy
metylacji wykonano w dwdch punktach czasowych oddzielonych okresem od 18 miesiecy do
10 lat. Doktorant zastosowal rozbudowany schemat analizy bioinformatycznej obejmujacy
kontrole jakosci danych, normalizacje, korekcje efektu serii oraz oceng stabilnosci poziomu
metylacji miejsc CpG z wykorzystaniem wspodtczynnika korelacji wewnatrzklasowej (ICC) i
parametru MMAD (maksymalnej $redniej réznicy bezwzglednej). Najwazniejszym wynikiem
pracy bylo wykazanie, ze jedynie niewielki odsetek miejsc CpG wykazuje wysoka stabilnos¢
poziomu metylacji w czasie, niezaleznie od wieku badanych osob. Sposréd ponad 450 tys.
analizowanych miejsc wytoniono 239 wysoce stabilnych loci, z czego 172 nie wykazywaty
oczywistego zwigzku z wplywem czynnikow genetycznych. Autor wykazal réwniez, ze
miejsca CpG zalezne od genotypu charakteryzowaty sie wiekszg stabilnoscig metylacji. Za

istotny wklad pracy do dziedziny nauk medycznych nalezy uznaé¢ wykazanie, ze stabilne

wzorce metylacji sa relatywnie rzadkie, co wskazuje, ze w_projektowaniu badan

biomarkerowych oraz interpretacji wynikow analiz epigenetycznych dotyczacych chorob

czlowieka Kkonieczne jest stosowanie wiecej niz jednego parametru oceny stabilnos$ci




metylacji. W drugiej pracy przegladowej pt. ,History of biological databases, their
importance, and existence in modern scientific and policy context” przedstawiono historig
rozwoju biologicznych baz danych, ich znaczenie dla wspotczesnych badan biomedycznych
oraz wybrane wyzwania regulacyjne i etyczne zwiazane z gromadzeniem i udostepnianiem
danych biologicznych. Omowiono najwazniejsze repozytoria danych genomowych,
transkryptomicznych, proteomicznych i klinicznych oraz ich zastosowanie w analizach
bioinformatycznych i badaniach in silico. Szczegélna uwage poswiecono znaczeniu otwartego
dostepu do danych, migdzynarodowej wspétpracy oraz mozliwosci ponownego wykorzystania
publicznie dostgpnych zbioréw danych w badaniach naukowych. Praca stanowi obszerne
opracowanie porzadkujace wiedz¢ dotyczaca infrastruktury danych biologicznych
wykorzystywanej we wspotczesnej biologii i medycynie. Potwierdza rowniez dobrg orientacje
Doktoranta w zakresie narzedzi bioinformatycznych, biologicznych baz danych oraz metod
prowadzenia analiz in silico. Swiadczy o umiejetnosci krytycznej analizy literatury i syntezy
duzej ilosci informacji. Autor zwraca takze uwage na ograniczenia oraz wyzwania zZwigzane z
wykorzystaniem wielkoskalowych danych biologicznych, w tym aspekty etyczne i regulacyjne.

Podsumowujac, przedstawione zestawienie potwierdza dojrzalo§é naukowa Doktoranta

oraz jego dobra orientacje we wspélczesnych zagadnieniach bioinformatyki i biologii

systemow. Trzecia publikacja pt. Exceptions to broad tissue-specific transcriptomic
interdependence: searching for INDependence In Expression of genes”, ma charakter pracy
oryginalnej i dotyczy analizy korelacji ekspresji genéw w roéznych tkankach cztowieka z
wykorzystaniem danych projektu Genotype-Tissue Expression Project (GTEx, wersja 8).
Celem pracy byta identyfikacja genéw wykazujacych wzgledna niezalezno$¢ ekspresji od
innych genéw (ang. INDependent in Expression, INDIE), a nastepnie walidacja wynikow w
zewngtrznych zbiorach danych pochodzacych z krwi petnej i btony $luzowej jelita. Doktorant
przeprowadzit analize obejmujgca 34 tkanki, dla ktorych dostepne byly zestawy danych
zawierajace co najmniej 100 prébek, wykorzystujac odporne na wartosci odstajace metody
korelacyjne. Wykazano, ze w transkryptomie czlowieka wystepujg geny charakteryzuj ace sie¢
niska korelacjg ekspresji z innymi genami, przy czym zjawisko to ma charakter tkankowo-
specyficzny.  Najbardziej niezaleznym  transkryptem byl pseudogen RPLI3PI2,
identyfikowany jako gen INDIE we wszystkich analizowanych tkankach. Czgs$¢ uzyskanych
wynikow podlegta walidacji w niezaleznych zbiorach danych. Interesujaca obserwacja bylo
stwierdzenie, Ze klasyczne geny konstytutywne (ang. housekeeping genes), mimo wzglednie
stabilnej ekspresji, zazwyczaj nie spehiaja kryteriow genow INDIE, poniewaz ich ekspresja

pozostaje skorelowana z ekspresja innych genéw. Za oryginalny element pracy naleiy uznaé
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opracowanie podej$cia_analitycznego umozliwiajacego identyfikacje genéw INDIE w

danych transkryptomicznych czlowieka.

Za najwazniejsze wyniki rozprawy doktorskiej uznaje:

1. Wykazanie ograniczonej stabilnosci profili metylacji DNA krwi obwodowej w okresie
przekraczajagcym 1 rok, przy jedynie niewielkim odsetku loci genomowych
pozostajacych wzglednie niezmiennymi niezaleznie od wieku i uptywu czasu.

2. Identyfikacj¢ genow wykazujacych wzgledng niezaleznos$¢ ekspresji w réznych
tkankach czlowieka, w tym pseudogenu RPLI3PI12, najbardziej niezaleznego
transkrypcyjnie sposrod analizowanych genow.

3. Wykazanie przydatnosci publicznych zbioréw danych biologicznych do prowadzenia

wielkoskalowych analiz metylomicznych i transkryptomicznych.

Podjeta przez Doktoranta tematyka badan ma charakter ambitny i metodologicznie
wymagajacy. Na podkreslenie zasluguje rowniez spdjno$¢ tematyczna rozprawy,
konsekwencja w realizacji zagadnien zwigzanych z regulacja ekspresji genow i analiza danych

omicznych oraz wysoka jakos$¢ wizualizacji wynikéw badan. Analiza stabilno$ci metylacji w

czasie oraz identyfikacja genow INDIE z wykorzystaniem publicznych zbioréw danych

metylomicznych i transkryptomicznych stanowia nowatorskie cele badawcze,

realizowane dotad gléwnie fragmentarycznie. Fakt ten uzasadnia méj wniosek, iz

rozprawa doktorska stanowi oryginalne rozwiazanie problemu naukowego.

Uwagi krytyczne

Chciatabym zwréci¢ uwage na pewne uproszczenia terminologiczne stosowane w pracy.
W opisie badan metylacji Autor postuguje si¢ okresleniami ,,stabilne sondy metylacyjne” oraz
,»stabilno$¢ sond”, co moze sugerowaé analize wiasciwosci technicznych samych sond
stosowanych na mikromacierzach. Tymczasem przedmiotem badania byla stabilno$¢ poziomu
metylacji w okreslonych miejscach CpG, oceniana za pomocg sond oligonukleotydowych
specyficznych dla danego /ocus. Ponadto Autor uzywa okreslen ,,mutacja” oraz ,,polimorfizm
pojedynczego nukleotydu (SNP)”, podczas gdy zgodnie z aktualnymi wytycznymi American
College of Medical Genetics and Genomics/Association for Molecular Pathology preferowane
sa terminy ,,wariant patogenny” oraz ,,wariant pojedynczego nukleotydu (SNV, ang. single
nucleotide variant)”. Warto rowniez rozwazy¢ zastapienie okreslenia ,,inherentna stabilno$¢”

terminem ,,naturalna” lub ,,wewnetrzna” stabilnos¢, a terminu ,,pacjent”, zaleznie od kontekstu,

Qe



okresleniami ,,0soba badana” lub ,.chory”. Zalecalabym ujednolicenie i doprecyzowanie
stosowanej nomenklatury zgodnie 2z aktualnymi standardami metodologicznymi i

genetycznymi.
Zagadnienia, wobec ktorych prosz¢ Doktoranta o ustosunkowanie si¢:

1. Prosze wskazaé, jakie zalozenia powinno spetnia¢ idealne badanie prowadzone w
grupach chorych, umozliwiajace identyfikacj¢ stabilnych miejsc metylacji DNA

izolowanego z krwi obwodowej na potrzeby badan prospektywnych.

2. W przypadku ktorych chordb o podtozu wieloczynnikowym zmiany metylacji DNA we
krwi obwodowej wydaja sie mie¢ najwigksze znaczenie biologiczne, a w ktérych przede

wszystkim biomarkerowe?
Whiosek koncowy

W podsumowaniu rozprawa doktorska mgr. inz. Mikotaja Danielewskiego stanowi spojny

zestaw publikacji zebranych i podsumowanych w czytelny sposéb. Rozprawa wykazuje

umiejetno$é samodzielnego prowadzenia pracy naukowej przez Doktoranta. Wskazane w

recenzji uwagi krytyczne maja jedynie charakter sugestii. Prace oceniam pozytywnie.

Przedstawiona do oceny rozprawa doktorska mgr. inz. Mikotaja Danielewskiego pt.
»Aspekty metodyczne zastosowania metylomu i transkryptomu w badaniu chorob
cywilizacyjnych” wykonana pod kierunkiem Promotora: dr. hab. n. med. Jana Krzysztofa
Nowaka, prof. UMP oraz Promotor pomocniczej: dr n. med. Karoliny Wielgus w Klinice
Gastroenterologii Dziecigcej i Chordb Metabolicznych Uniwersytetu Medycznego im. Karola
Marcinkowskiego w Poznaniu speinia warunki okreslone w art. 187 ustawy z dnia 20 lipca

2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce.

Zwracam si¢ zatem do Rady Kolegium Nauk Medycznych Uniwersytetu Medycznego im.
Karola Marcinkowskiego w Poznaniu o dopuszczenie Pana Mikotaja Danielewskiego do
dalszych etapow postepowania o nadanie stopnia doktora w dziedzinie nauk medycznych i nauk

0 zdrowiu, w dyscyplinie nauki medyczne.

W oparciu 0o wysokg oceng¢ rozprawy, wspdtautorstwo Doktoranta w publikacjach
naukowych oraz warto$¢ merytoryczng przedstawionego cyklu prac, a takze uwzgledniajac
spetnienie przez Doktoranta zatozen formalnych UMP (opublikowanie w catosci lub czesci
wynikow rozprawy w przypadku cyklu publikacji w formie prac oryginalnych w

recenzowanych czasopismach naukowych, co najmniej jednej pracy z IF i za 140 punktéw lub



co najmniej dwoch prac z IF i za 100 punktow kazda), zwracam si¢ do Rady Kolegium Nauk
Medycznych Uniwersytetu Medycznego im. Karola Marcinkowskiego w Poznaniu z

whnioskiem o wyréznienie rozprawy doktorskiej.
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