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Ocena dorobku naukowego i dzialalnosci dydaktyczno-
organizacyjnej dr. Krzysztofa Fiedoruka

Pan dr Krzysztof Fiedoruk jest absolwentem Wydzialu Biologiczno-Chemicznego
Uniwersytetu w Bialymstoku (UwB). Prace magisterska wykonat w Zaktadzie Mikrobiologii
UwB pod kierunkiem Prof. dr. hab. Jana Buczka, uzyskujac tytul magistra biologii w 2001r.
Nastepnie zwigzal si¢ z Zakladem Mikrobiologii Wydzialu Lekarskiego z Oddziatem
Stomatologii 1 Oddzialem Nauczania w Jezyku Angielskim Uniwersytetu Medycznego w
Biatymstoku (UMwB) i w 2009r. uzyskat stopien doktora nauk medycznych za rozprawe pt.
,»Przydatno$¢ réznych odmian technicznych metody PCR do wykrywania i identyfikacji
Listeria monocytogenes”. Promotorem rozprawy doktorskiej byla Prof. dr hab. Maria Lucyna
Zaremba, wieloletnia kierownik wspommnianego Zaktadu. Od chwili zakonczenia studiow
doktoranckich w 2003r., Kandydat jest pelnoetatowym pracownikiem Zaktadu Mikrobiologii
UMWB, laczacym dzialalnos¢ naukowa, dydaktyczng i diagnostyczng. Odbyt kilka szkolen
krajowych w zakresie technik biologii molekulamej, w tym, w 2017r., 4. miesieczny staz w
Laboratorium Mikrobiologii Stosowanej UwB, kierowanym przez Prof. dr hab. Izabele
Swiecicka, poswiecony réznym technologiom sekwencjonowania DNA nowej generacji
(NGS). Z kolei, w zwigzku z otwartg specjalizacjg w zakresie mikrobiologii medycznej, P. dr
Fiedoruk obecnie odbywa staz w Zakladzie Diagnostyki Mikrobiologicznej i Immunologii
Infekcyjnej UMwB, kierowanym przez Prof. dr hab. Elzbiete A. Tryniszewska. Z
przedstawionej dokumentacji wynika, ze Kandydat nie posiada doswiadczenia pobytu

naukowego za granicg.



1. Ocena dorobku naukowego

1a. Analiza bibliometryczna i projekty badawcze

Analiza bibliometryczna dorobku naukowego P. dr. Fiedoruka, wykonana przez Biblioteke
UMwB w dniu 04.10.2019r., wykazata 19 oryginalnych prac naukowych, w tym 14 w
czasopismach ze wspolczynnikiem oddziatywania IF, oraz trzy artykuly przegladowe w
czasopismach z IF. Laczna wartos¢ IF wyniosta 41,197, a punktéw MNiSW — 739. Prace te
byly cytowane 95/197 razy, dajac indeks Hirscha 6/8 (baza Core Collection/wszystkie bazy
danych). Na pierwszy rzut oka, tak zarysowany dorobek publikacyjny Kandydata nie jest
imponujacy, jednak w mojej opinii nalezy zwroci¢ uwage na dwa elementy. Po pierwsze, na
laczng liczbe 22 artykulow, 18 ukazalo si¢ w ciggu niecatych 10. lat po obronie doktoratu i
nie miato zwigzku z jego tematyka. Po drugie, 12 prac opublikowano w czasopismach z IF w
zakresie 2 — ~5,5, co stanowi znaczacy udziat publikacji wartosciowych, powstatych gléwnie
we wspolpracy ze wspomniang wyzej Prof. I. Swiecicka w zakresie analizy molekularnej
bakterii, oraz, w ostatnim czasie, z Prof. dr. hab. Robertem Buckim w obszarze badah
aktywnosci biologicznych okreslonych substancji. Rownie dobrze prezentuje sie udzial
Kandydata w projektach badawczych po 2009r.: byt wykonawcag dwéch projektow MNiSW,
gtownym wykonawca dwoch projektéow NCN OPUS oraz zdobyl wilasny, niewielki grant
NCN MINIATURA. Uwazam, ze ten ewidentny rozwdj dorobku w okresie po obronie
doktoratu poswiadczyl wysoka motywacje P. dr. Fiedoruka do pracy naukowej, ro6znorodnosé
jego zainteresowan i umiejetnos¢ wspolpracy, a takze ujawnit duzy potencjal badawczy i

che¢ doskonalenia si¢ Kandydata, zaréwno w aspekcie merytorycznym, jak i metodycznym.

1b. Szczegolne osiagni¢cie naukowe

Jako szczegolne osiggnigeie naukowe, .Filogenetyczne mechanizmy réznicowania sig
Bacillus cereus sensu lato”, P. dr Fiedoruk wybral cztery sposréd siedmiu publikacji
poswigconych tym drobnoustrojom w swoim dorobku, ktore powstaly we wspolpracy z
zespotem Prof. Swiccickiej, z jego znaczacym (P1) lub dominujgcym (P2-4) udziatem.
Gram-dodatnie, przetrwalnikujace laseczki B. cereus sensu lato stanowia grupe blisko
spokrewnionych gatunkoéw, ktére ciesza si¢ na przemian szerszym lub wezszym
zainteresowaniem od samych poczatkéw mikrobiologii. W kontekécie wspomnianego
pokrewienstwa, wprost dramatycznie przedstawiaja si¢ roznice niektérych cech w obrebie
grupy, ktora z jednej strony obejmuje jeden z najgrozniejszych, wrecz emblematycznych

patogenow czlowieka i ssakow, jakim jest Bacillus anthracis, a z drugiej Bacillus toyonensis,



drobnoustrdj stosowany w preparatach probiotycznych dla zwierzat. Od dawna obiektem
zywe] uwagi jest wytwarzajacy specyficzne, owadobdjcze toksyny Bacillus thuringiensis,
ktory jako masowo stosowany, bezpieczny dla czlowieka biopestycyd przez kilka dekad
przyczynit si¢ m. in. do znacznego ograniczenia chemicznych srodkow ochrony roslin na
calym Swiecie. Z kolei, czg$¢ szczepdw mocno z nim spokrewnionego Bacillus cereus sensu
stricto moze powodowac zatrucia pokarmowe u ludzi, z ktorych szczegodlnie powazne sa
zakazenia wywolane przez szczepy wytwarzajgce toksyne emetyczng (cereulidyne), zaliczane
do istotnych czynnikow skazen zywnosci. Zarysowane powyzej w najwigkszym mozliwym
skrécie informacje warunkuja potrzebe uzyskania precyzyjnego obrazu taksonomii w obrebie
B. cereus s.1. 1 klonalnych struktur populacji poszczegdlnych gatunkéw wraz z opracowaniem
wiarygodnych metod identyfikacji gatunkéw i typowania szczepow, a takze poznania zakresu
i mechanizméw horyzontalnego transferu gendéw zjadliwosci wsréd B. cereus s.l. Poza
glosnym precedensem uzycia B. anthracis jako czynnika bioterrorystycznego, ciekawym
przyktadem praktycznego uzasadnienia tego rodzaju badan byta niedawna opinia Europejskiej
Agencji Bezpieczenstwa Zywnosci (EFSA), ktdra na podstawie kwestionowanych przez czesé
ekspertdw podejrzen rodzinnego ogniska biegunki o etiologii B. thuringiensis uznala ten
drobnoustrdj za mozliwe zagrozenie dla zdrowia publicznego. EFSA sformutowata postulat
jednoznacznego zdefiniowania genetycznych réznic migedzy B. thuringiensis i B. cereus s.s.,
oraz migdzy szczepami B. thuringiensis uzywanymi jako biopestycydy i podejrzanymi o
wywolanie ogniska (EFSA Biohazard Panel. EFSA J 2016;14:99).

Idealem taksonomii i réznicowania szczepow jest mozliwie $ciste oparcie ich na twardych
danych filogenetycznych. Po wielu dekadach klasyfikacji fenotypowych, przewrotu w tej
dziedzinie dokonala biologia molekularna, pozwalajaca $ledzi¢ faktyczne podloze i przebieg
ewolucji drobnoustrojow. Zmiana ta miata charakter stopniowy, w miare rozwoju technik
molekularnych, ktére przez diuzszy czas umozliwialy badania jedynie wybranych markeréw
genetycznych, stanowiacych niekiedy znikomg cz¢sé bakteryjnych genoméw. Jednak w wielu
sytuacjach trafny wybdr markera doprowadzit do weryfikacji taksonomii fenotypowej danej
grupy, dokonujac przeszeregowan istniejacych gatunkow, a czesto wzbogacajac ja o nowe
gatunki lub tzw. genogatunki. Dzigki biologii molekularnej, radykalnym zmianom ulegto tez
typowanie wewnatrzgatunkowe drobnoustrojow, zyskujac walory m. in. uniwersalnosci,
powtarzalnosci 1 zréznicowanej w zaleznosci od potrzeb rozdzielczosci. Niezwykty postep
technologiczny ostatnich lat, w tym rozwdj strategii NGS i spektrometrii mas (MS) z jedne;j
strony oraz bioinformatyki z drugiej, w pewnym sensie zwienczyly omawiany przewrét,

wprowadzajac badania pelnych genoméw i proteoméw do analiz filogenezy drobnoustrojow



oraz zjawisk horyzontalnego transferu DNA. Szybkie upowszechnianie sie tych podejsé
dzieki stalemu udoskonalaniu technologii NGS i MS oraz narzedzi bioinformatycznych,
powstaniu wyspecjalizowanego rynku ustug i postepujacej redukcji kosztow, na wielkg juz
skale dynamizuje dociekania taksonomiczne i epidemiologiczne oraz rewolucjonizuje
diagnostyke mikrobiologiczna.

Prace skladajgce si¢ na szczegolne osiaggnigcie naukowe P. dr. Fiedoruka mieszczg sie w tym
szkicowo nakreslonym tle merytorycznym i metodologicznym, co uzasadnia celowosé ich
podjecia przed kilkoma laty. Lektura publikacji upewnia, iz w trakcie pracy Kandydat byl
doskonale i na biezagco obeznany ze specjalistyczng wiedzg na temat B. cereus s.l.,
wyprowadzajac wprost z obserwacji innych grup szczegdtowe cele projektow oraz lokujac i
bardzo wnikliwie dyskutujac wtasne wyniki w ich kontekscie. P. dr Fiedoruk osiggnat duza
bieglo§¢ metodyczng w zakresie analizy bioinformatycznej danych genomiczno-
proteomicznych i wizualizacji ich wynikow. Elementy te ztozyly si¢ na sukces prac, jakim
bylo przyjecie ich do druku w dobrych lub bardzo dobrych czasopismach.

Z kilku powodoéw prace P2 i P3 sg ze sobg mocniej powigzane. Pierwszym z nich jest ogolna
koncepcja, polegajaca na przeprowadzeniu analizy klonalno-filogenetycznej grupy izolatow
B. cereus s.l. z uwzglednieniem konkretnych, istotnych cech fenotypowych, uznawanych za
typowe dla wyznaczonych wczeéniej przez innych badaczy kladow lub pomniejszych linii
filogenetycznych, takich jak wytwarzanie toksyny emetycznej (P2) lub zakres tolerancji
temperaturowej (P3). Ponadto, w obu pracach Autor postuzyl si¢ podejsciem proteomicznym
(filoproteomika) i w obu krytyczng role odegraty bialka rybosomalne. Praca P2 miata czesé
laboratoryjng i istotny cel praktyczny, ktérym bylo zastosowanie techniki spektrometrycznej
MALDI-TOF MS do identyfikacji emetycznych szczepdw B. cereus, co wg mojej wiedzy
bylo pierwsza tego typu proba na $wiecie. W ciagu ostatnich lat technologia MALDI-TOF
MS radykalnie usprawnita diagnostvke mikrobiologiczng dzieki bezprecedensowo szybkiej i
precyzyjnej identyfikacji gatunkéw, a liczne grupy badawcze intensywnie pracuja nad
mozliwosciami innych jej zastosowan, zwlaszcza wykrywaniem kluczowych mechanizmow
lekoopornosci lub czynnikow zjadliwoscei. Niektore z tych usitowan zakonczyly si¢ sukcesem.
P. dr Fiedoruk wykorzystal ponad 120 izolatéw B. cereus s.l., w tym 38 wytwarzajacych
toksyne emetyczng (B. cereus s.s. 1 B. weihenstephanensis), i zastosowal wobec nich
podejscie posrednie, tzn. nie wykrywal samej cereulidyny, a probowat zidentyfikowaé inne
biatka, ktére moglyby sie okaza¢ markerami specyficznymi dla szczepow emetycznych. Bylo
to uzasadnione wezesniejszymi danymi innych grup, sugerujacymi, ze emetyczne szczepy B.

cereus s.s. tworza zwarta, specyficzng linig filogenetyczna, silnie spokrewniona z B. anthracis



1 B. thuringiensis. W tym celu Kandydat wykonal wnikliwg analize widm MS w zakresie m/z
4000-12000 Da, identyfikujac w nim 10 biatek rybosomalnych wykazujacych zmiennosé
masy czasteczkowe] pomigdzy szczepami, potwierdzong przez sekwencjonowanie ich genow.
Wszystkie emetyczne izolaty B. cereus s.s. posiadaly pojedynczy, specyficzny profil
wariantow wspomnianych biatek, ale jak zapewne mozna sie bylo spodziewaé, nie dotyczyto
to B. weihenstephanensis, co oznaczalo doskonalg czutos¢ metody wylgcznie wobec B. cereus
s.s. Z drugiej strony, identyczny profil wystapil u dwoch nieemetycznych szczepow B.
thuringiensis, a wyrdzniajace emetyczne izolaty B. cereus s.s. warianty niektorych biatek
obecne byly tez w innych izolatach B. thuringiensis, co obnizylo z kolei specyficznosé
podejScia. Autor pracy wysunagt stuszny wniosek, ze zaproponowany sposob uzycia MALDI-
TOF MS nie jest wiarygodng metoda identyfikacji wszystkich emetycznych B. cereus s.1.,
natomiast moze by¢ stosowany przesiewowo do wykrywania takich szczepow wsrod B.
cereus s.s. Mozna nadmienié¢, ze w ostatnim czasie ukazata si¢ praca opisujgca bezposrednie
podejscie MALDI-TOF MS do wykrywania cereulidyny, ktore wydaje si¢ bardziej obiecujace
(Ulrich 1 wsp. Food Microbiol 2019:75-81).

Poza oméwionym watkiem, w pracy P2 P. dr Fiedoruk wykorzystal otrzymany material w
postaci profili widm z 28. markerami (w tym 18. bialkami rybosomalnymi) do
przeprowadzenia analizy filoproteomicznej posiadanych szczepoéw. Do badania wiaczyl tez
ok. 260 izolatow ze $wiata, ktorych sekwencje genomowe zostaly pozyskane z bazy PATRIC
i uzyte do ustalenia mas czasteczkowych biatlek markerowych i rekonstrukeji ich widm.
Analiza ta uzasadniona byla powszechng wiedzg o przydatnosci genow biatek rybosomalnych
do badan filogenetycznych i typowania szczepow (tzw. tMLST). Na podstawie odpowiednich
cech genetycznych wszystkie szczepy zostaty tez przypisane wspomnianym wyzej kladom i
grupom filogenetyczno-ekologicznym B. cereus s.l, wyrdéznionym dawniej na podstawie
analiz DNA (np. MLST, AFLP, sekwencji gendw rybosomalnych) i szczegétowych danych
fenotypowych, dotyczacych tolerancji termicznej (tzw. termotypdéw). Drzewa filogenetyczne
uzyskane przez Kandydata dla szczepéw wlasnych i szczepow z bazy PATRIC dobrze
korelowaty z kladami i grupami, potwierdzajac stusznos¢ wezesniejszych koncepcji. Stalo sie
to tez punktem wyjscia do pracy P3, ktéra uwazam za najbardziej wartosciowg w
szczegblnym osiagnieciu naukowym P. dr. Fiedoruka.

Praca P3 jest dokonaniem niemal wylacznie bioinformatycznym, w ktéorym materialem do
badan byly sekwencje genomowe ok. 420 szczepoéw roznych gatunkow B. cereus s.l.,
pozyskane z bazy PATRIC w lutym 2016r. Celem bylo wykonanie analizy filoproteomiczne;j

tych szczepow na podstawie sekwencji aminokwasowych 55 biatek rybosomalnych i szesciu



biatek stresu termicznego oraz odniesienie wynikow tej analizy do klasyfikacji tych samych
szczepdw do wspomnianych wyzej grup filogenetyczno-termicznych (termotypdw). Autor
podjat tutaj probe weryfikacji wezesniejszej hipotezy dotyczacej ewolucji B. cereus s.1., ktorej
istotnym czynnikiem miatoby by¢ réznicowanie si¢ tych drobnoustrojéw w celu adaptacji do
roznych nisz termicznych w srodowisku, a swoje rozumowanie opart takze na dawniejszych
publikacjach, wskazujacych na wyrazne zwiazki miedzy strukturg i stabilno$cig rybosomow i
bialek rybosomalnych bakterii a warunkami temperaturowymi ich wzrostu.

P. dr Fiedoruk zdefiniowal zmienno$¢ alleliczng wszystkich biatek rybosomalnych w badanej
probie i okreslit profil obecnosci poszczegdlnych alleli dla kazdego szczepu. Nastepnie
otrzymat drzewo tych profili i za pomoca odpowiednio dobranych kryteriéw podobienstwa
podzielit je na tzw. ,Kklastry rybosomalne”. Jak mozna si¢ bylo spodziewaé, uklad klastrow
zasadniczo dobrze odpowiadal podziatowi filogenetycznemu szczepdw na typy sekwencyjne
ST (analiza MLST) 1 termotypy. Niemniej, Autor dokonal kilku obserwacji, ktore w
niektorych aspektach zmienily lub dopetnity wspomniany wyzej, hipotetyczny obraz ewolucji
B. cereus s.., zakladajacy najpierw wydzielenie si¢ mezofilnej grupy I z najbardziej
termotolerancyjnej grupy VII, a nastepnie zréznicowanie grupy I do pieciu pozostatych, w
tym dwoch psychrotolerancyjnych, II i VL. P. dr Fiedoruk dostrzegt wieksze podobiefistwo
grupy VI do wyjsciowej VII niz do grupy I, a ponadto rozbit mezofilng grupe IV na dwa
klastry rybosomalne, bardziej podobne do innych grup niz wzajemnie do siebie.
Zaproponowal nowy, bogatszy scenariusz ewolucji poszczegolnych termotypéw w obrebie B.
cereus s.1., zakladajac mozliwos¢ niezaleznego zajécia réznych zmian biatek rybosomalnych
w obrgbie linii filogenetycznej, prowadzgcych jednak do podobnej adaptacji termiczno-
srodowiskowej. Wsrod innych obserwacji dokonanych w pracy P3, warto tez odnotowaé
wyzszg zawartos¢ izoleucyny i seryny w stosunku do alaniny i waliny w biatkach
rybosomalnych grup/klastrow psychrotolerancyjnych oraz zakwestionowanie roli tzw.
,,motywu psychrotolerancji” w sekwencji bialka szoku zimna CspA, wyznaczonego jeszcze w
1999r. jako jeden z genetycznych markeréw tej cechy fenotypowej.

Pod kilkoma wzglgdami praca P4 jest calkowicie odmienna od wyzej oméwionych, poniewaz
dotyczy wylgcznie B. thuringiensis i genow entomotoksyn Cry, wchodzacych w skiad
horyzontalnej puli genéw tego gatunku. P. dr Fiedoruk wykorzystal tu analize
bioinformatyczna do aktualizacji obrazu bezposredniego otoczenia genéw cry na
roznorodnych plazmidach, obecnych w szczepach B. thuringiensis z calego $wiata, ktorych
sekwencje dostepne byly w bazach danych. Ze wzgledu na wspomniane wyzej znaczenie

toksyn Cry w ochronie roslin uprawnych, struktura kodujacych je loci oraz ich lokalizacja w



obrgbie ruchomych elementéw genetycznych byly przedmiotem intensywnych badan licznych
grup juz od lat 1980. Doprowadzily one m. in. do opisu tzw. wysp owadobojczej
patogennosci (PAI) z licznymi genami, w tym zespolami gendéw cry i innych toksyn
(~100kb), zwigzanych z tzw. megaplazmidami (~250-~750kb) o podwdjnych replikonach
(orf156/0rf157 i pOX-1/pOX1-14). W innych pracach opisywano takze polozenie genéw cry
na innych plazmidach oraz obecnos¢ w ich poblizu réznorodnych ruchomych elementéw
genetycznych — sekwencji inercyjnych (IS) lub transpozonow (Tn).

P. dr Fiedoruk pozyskal wyjsciowo ok. 400 sekwencji plazmidow B. cereus s.I
zdeponowanych w bazie GenBank, wérod ktérych zidentyfikowal 27 plazmidéw z genami
cry, obecnych w 15 szczepach B. thuringiensis. Sekwencje plazmidow zostaly
przeanalizowane za pomoca kilku standardowych narzedzi bioinformatycznych, ktore
pozwolity zidentyfikowa¢ replikony i /oci z genami cry, a nastepnie porownaé te ostatnie
migdzy sobg, z jednoczesnym wskazaniem elementéw ruchomych. W badanym materiale
Autor zaobserwowal 13 wspomnianych wyzej megaplazmidow, zawierajacych warianty PAI.
Pozostale plazmidy byly mniejsze (~65-~160kb) i posiadaly rézne replikony (ori43, orid4,
ori60, repA) oraz réznej dtugosci obszary wzajemnej homologii wokot pojedynczego genu
cryl, obecnego w formie licznych wariantéw. Najmniejszy wspdlny fragment tych loci oraz
PAI zawieral geny cryl, ami i czgSciowo ant, oflankowane réznymi elementami IS lub Tn, z
ktorych IS231B (rodzina IS4) znajdowat si¢ zawsze w tej samej pozycji od strony pseudogenu
ant. P. dr Fiedoruk nazwat ten odcinek DNA kaseta c¢ry!” i zaproponowal uznanie go jako
ten fragment PAI ktory ulegl mobilizacji za pomoca [S23/B i innych elementéw ruchomych
oraz przeniesieniu na inne typy plazmidow, pomigdzy ktérymi doszto nastepnie do dalszych
transferow 1 w ktorych nastgpita mikroewolucja sekwencji genu cryl. Zarysowana w skrdcie
hipoteza z duzym prawdopodobienstwem moze wyjasnia¢ obecno$¢ genéw cryl na
roznorodnych plazmidach i czgs¢ ich zrdznicowania sekwencyjnego, przy czym ma ona
charakter dos¢ ogdlny. Moge sobie wyobrazi¢, ze dostepny material nie dal Kandydatowi
mozliwosci odpowiedzi na kilka dalszych, szczegélowych pytan, np. o przypuszczalng liczbe
zdarzen mobilizacji kasety cry/ bezposrednio z PAI, dokladng strukture kaset(y) przy
bezposrednie] mobilizacji [element(y) ruchomy(e) ,,downstream™] i jej mechanizm(y).
Konsekwencje licznych wtérnych zjawisk transpozycji i rekombinacji w obrebie lub poblizu
loci z genami zjadliwosci lub lekoopornosci, podlegajacych horyzontalnemu transferowi,
bardzo czg¢sto zacieraja obraz zdarzen lezacych u poczatku zdumiewajaco efektywnego
rozprzestrzeniania si¢ tych genéw w populacjach bakterii. Sadze, ze praca P4 wniosta

cieckawe obserwacje do obszernej wiedzy na temat genetyki toksyn Cry B. thuringiensis,



dokonujgc tez swoistej aktualizacji i podsumowania obrazu loci cryl na pewnym etapie
gromadzenia sekwencji plazmidéw tego gatunku. Sadze, ze czytelnikowi publikacji znacznie
tatwiej byloby si¢ z nia zapoznawaé, gdyby do prezentacji zestawien struktur tych Joci za
pomoca narze¢dzia Easyfig, Autor uktadal je wedlug tej samej orientacji kaset cryl.

Ostatnia z publikacji szczegdlnego osiggnigcia naukowego, P1, w mojej opinii odbiega
wartoscig 1 znaczeniem od omoéwionych wyzej. Byla to praca o charakterze czysto
technicznym i polegala na skréceniu procedury techniki PFGE dla bakterii z grupy B. cereus
s.I. do jednego dnia. Tego rodzaju modyfikacje dla rdznych drobnoustrojéw byly
opracowywane 1 publikowane juz duzo wezesniej, i o ile okazywaly si¢ bardzo przydatne w
sensie praktycznym, o tyle same w sobie czesto nie mialy aspektu merytorycznego.
Dodatkowo nalezy nadmieni¢, ze wspomniane wyzej i udokumentowane pracami P2-P4
szybkie upowszechnianie si¢ NGS i analiz genomicznych, w obecnym czasie juz ogranicza, a
niedfugo by¢ moze catkowicie wyeliminuje PFGE z badan mikrobiologicznych. Niemniej,
chcialbym w tym miejscu podkreslic wysoka jakos¢ zaprezentowanych w publikacji
rozdziatow elektroforetycznych DNA.

Podsumowujac, szczegdlne osiagnigcie naukowe P. dr. Fiedoruka oceniam pozytywnie. W
mojej opinii, skladajace si¢ na nie prace, gtdéwnie P2-P4, wskazuja wyraznie na jego silng
motywacj¢ do pracy naukowej, a takze wysokie kompetencje, obejmujace ekspercka wiedze
w obszarze biologii wybranego obiektu badan, bardzo dobre rozeznanie w dziedzinie genetyki
molekularnej i ewolucyjnej bakterii w ogole, oraz bieglos¢ metodyczna, w zakresie zardéwno
klasycznych technik biologii molekularnej, jak i nowoczesnych podejs¢ genomiczno-
proteomicznych z analiza bioinformatyczng. Walory te dostrzegli tez niezalezni recenzenci
poszczegolnych publikacji. Niemniej, moja ocena samego osiagniecia bylaby mniej
umiarkowana, gdyby bylo ono petniejsze i wnosito wigcej do wiedzy o filogenezie B. cereus
s.l. Sadze, ze na etapie pracy P3 Autor méglt wykorzysta¢ materiat w postaci znaczacej liczby
ok. 420 sekwencji genomowych B. cereus s.l. takze do analizy filogenetycznej na poziomie
sekwencji nukleotydowej genow bialek rybosomalnych i genomu podstawowego, co mogtoby
da¢ okazje do weryfikacji danych proteomicznych, a takze wyjasnienia przynajmniej
niektérych niejasnoscei taksonomicznych w obrebie grupy, o ktorych mowa w Autoreferacie.
Dopiero w potowie 2019r., a wigc juz po zlozeniu dokumentacji habilitacyjnej P. dr.
Fiedoruka, ukazala si¢ tego rodzaju praca na ok. 900 genomach, ktéra wydaje sie znaczaca dla
wspolczesnej wiedzy o filogenezie i taksonomii B. cereus s.1., a zwlaszcza B. cereus s.s. 1 B.

thuringiensis (Baek 1 wsp. Front Microbiol 2019:10:1978).



1c. Pozostale prace naukowe

Na dorobek naukowy poza szczegdlnym osiagnieciem P. dr. Fiedoruka sklada sie 15 prac
oryginalnych, w tym 10 w czasopismach z IF, i trzy publikacje przegladowe z IF. Wérod prac
oryginalnych sg kolejne poswiecone drobnoustrojom z grupy B. cereus s.l., w tym zgloszenie
1 podstawowy opis sekwencji genomu szczepu B. thuringiensis, bedacy jedng z pierwszych
tego rodzaju analiz w Polsce (2013r.). Sg prace poswigcone typowym patogenom przewodu
pokarmowego, w tym enteropatogennym Escherichia coli i Campylobacter jejuni, obejmujace
badania przegladowe ich wystgpowania u pacjentow z biegunka w wojewodztwie podlaskim,
wykrywanie drobnoustrojéw w materiatach klinicznych za pomoca technik molekularnych
oraz bardzie] poglebione analizy. Nalezy tu wyrézni¢ pierwsza w Polsce identyfikacje
szczepu Escherichia albertii, gatunku opisanego w 2003r., o uznanym dzi§ potencjale
wywolywania zakazen pokarmowych, w tym ognisk epidemicznych, pochodzenia
zoonotycznego. P. dr Fiedoruk otrzymal jedng z pierwszych sekwencji genomowych tego
gatunku na swiecie i jest glownym autorem pierwszego opublikowanego, podstawowego jej
opisu (2014r.). Bardzo wartosciowym osiagnieciem Kandydata sg pierwsze w Polsce
molekularne badania epidemiologiczne szczepow C. jejuni, w ktérych zastosowat
sekwencjonowanie genomowe 1 analize bioinformatyczna, wykonana w kontekscie szczepow
izolowanych w innych krajach. Bedaca efektem tych prac publikacja ukazata sie w 2019r.
Owocna okazala si¢ tez trwajaca od niedawna wspolpraca P. dr. Fiedoruka z Prof. R. Buckim
w zakresie mozliwosci stosowania roznych substancji peptydowych (katelicydyna, fragment
gelsoliny) 1 niepeptydowych (cerageniny) do zwalczania drobnoustrojow 1 komorek
nowotworowych. Jej efektem sag juz trzy publikacje oryginalne oraz jedna przegladowa z
20109r. o tacznym IF=12.

Wysoko oceniam te czes¢ dorobku P. dr. Fiedoruka. Chciatbym podkresli¢ jego
réznorodnos¢, bardzo dobrze $wiadczaca o wszechstronnosci Autora, jego umiejetnosciach
merytorycznych 1 metodycznych oraz zdolnosci stalego podejmowania nowych wyzwan

naukowych 1 wspolpracy z roznymi specjalistami.

2. Ocena dzialalnosci dydaktyczno-organizacyjnej

Jako pracownik naukowo-dydaktyczny wyzszej uczelni, P. dr Fiedoruk jest zobowigzany
prowadzi¢ zajecia ze studentami. Jednak w mojej opinii, przedstawiony dorobek dydaktyczny
Kandydata znacznie wykracza ponad przecigtnos¢. Skiadajg si¢ na to: 1) pelniona od 2004r.

funkcja prowadzacego i1 koordynatora ¢wiczen z mikrobiologii oraz mikrobiologii i



parazytologii w j. angielskim, wlacznie z przygotowaniem konspektdéw, skryptow i
prezentacji; 2) prowadzenie wykladow z tych przedmiotow w j. angielskim od 2010r.; 3)
opracowanie bazy pytan testowych na kolokwia i egzaminy w jezykach polskim i angielskim;
4) opieka naukowa nad pracg badawcza anglojezycznych studentow UMwB w 2018r.; oraz 5)
trwajgca od 2018r. opieka naukowa nad pracg doktorskg studentki miedzynarodowych i
interdyscyplinarnych studiéw doktoranckich UMwB. Swiadezy to o znakomitym opanowaniu
przez P. dr. Fiedoruka j. angielskiego, a w polgczeniu z faktem, ze jednoczesnie od 2003r.
prowadzi on tez liczne zajecia obowigzkowe 1 fakultatywne dla studentéw z Polski, oznacza
wyjatkowe zaangazowanie w dzialalnos$¢ dydaktyczng. Oceniam jg bardzo wysoko.

Przedstawiona dokumentacja wskazuje takze na aktywne angazowanie si¢ P. dr. Fiedoruka w
dziatalnos¢ organizacyjng na rzecz Zaktadu Mikrobiologii UMwB i Oddziatu Biatostockiego
Polskiego Towarzystwa Mikrobiologow (OB PTM). Kandydat byl wspotorganizatorem
mikrobiologicznego laboratorium diagnostycznego w Zakladzie, tworzac w nim pracownig
diagnostyki molekularnej i przygotowujge wnioski o pozyskanie funduszy na spektrometr
masowy MALDI-TOF Biotyper. Od 2012r. P. dr Fiedoruk zasiada w Zarzadzie OB PTM jako
sekretarz, a w latach 2017-2019 zorganizowal sze$¢ warsztatow 1 posiedzen naukowo-
szkoleniowych OB PTM. Osobiscie uwazam, ze do dzialalnosci organizacyjnej mozna
zaliczy¢ réwniez wspomniang wyzej funkcje koordynatora zaje¢ dydaktycznych dla

studentow anglojezycznych UMwB. Catoksztatt tej aktywnosci Kandydata oceniam wysoko.
3. Podsumowanie

Biorgc pod uwage ogot dokonan P. dr. Krzysztofa Fiedoruka, w tym szczegoélne osiggniecie
naukowe, pozostalty dorobek naukowy oraz dziatalno$¢ edukacyjno-organizacyjng, uwazam,
ze jest on zdolnym, aktywnym, zmotywowanym 1 stale rozwijajacym si¢ zawodowo
pracownikiem akademickim, dojrzalym do objecia samodzielnego stanowiska. Sam dorobek
naukowy oceniam jako znaczacy i obiecujacy na przysztos¢. Niniejszym przedktadam Radzie
Wydzialu Lekarskiego z Oddzialem Stomatologii 1 Oddzialem Nauczania w Jezyku
Angielskim Uniwersytetu Medycznego w Bialymstoku wniosek o dopuszczenie P. dr.

Krzysztofa Fiedoruka do dalszych etapéw przewodu habilitacyjnego.
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