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OPINIA DOTYCZACA ROZPRAWY HABILITACYJNEJ DR MIROSLAWA GILSKIEGO
Z WYDZIALU CHEMII UNIWERSYTETU IM. A. MICKIEWICZA ZATYTULOWANEJ:

»METODYCZNE ASPEKTY WYSOKOROZDZIELCZEJ
KRYSTALOGRAFII MAKROMOLEKUL”

Po szczegdlowym zapoznaniu si¢ z przestang mi dokumentacja dotyczaca ewentualnego
nadania dr Mirostawowi Gilskiemu 2z Wydzialu Chemii Uniwersytetu im. A. Mickiewicza w
Poznaniu stopnia naukowego doktora habilitowanego, oswiadczam, ze kandydata znam jedynie z
okazjonalnych kontaktow konferencyjnych. Oswiadczam takze, ze z dr Mirostawem Gilskim nie
wspotpracowatem w zadnym wspdlnym projekcie naukowym, i nie mam z nim zadnego, ani
pozytywnego ani negatywnego, konfliktu interesow.

Zapoznatem si¢ rOwniez z naszg ulomna ustawg z dnia 14 marca 2003r. ,,O Stopniach
Naukowych i1 Tytule Naukowym” (Dz. U. nr 65/03 poz. 595 ze zm. Dz. U. z 2005 r. nr 164, poz.
1365 wilacznie z nowelizacja z dnia 18 marca 2011 r. - Dz. U. Nr 84, poz. 455, z p6zn.zm. oraz
z nowelizacjg z dnia 11 lipca 2014 r. - Dz.U. poz. 1198), ) i znam tryb ich przyznawania.
Zapoznalem si¢ rowniez z Rozporzadzeniem Prezesa Rady Ministréw z dnia 15/01/2004r. w sprawie
szczegdtowego trybu przeprowadzania czynnosci w przewodach doktorskich 1 habilitacyjnych, oraz
postgpowaniu o nadanie tytutu naukowego (Dz. U. Nr 15/04 poz. 128 z p6zn. zmianami w tym
rozporzadzeniami wykonawczymi do ustawy znowelizowanej w 2011r. oraz z komunikatem nr
2/2012), oraz z wytycznymi Centralnej Komisji ds. Stopni Naukowych i Tytutéw dotyczacymi
zarobwno oceny aktywnosci naukowej kandydatéw jak 1 spraw proceduralnych zwigzanych z
awansami. Zapoznatem si¢ takze z nowymi rozwigzaniami ustawowymi aktualnie obowigzujacymi,
Z Rozporzadzeniem Ministra Nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego z dnia 30 pazdziernika 2015 r. (dz. U.
2015, poz. 1842 z dnia 10 listopada 2015 r.), ktore niestety systemowo ostabiajg nawet te skromne
oczekiwania merytoryczne obowigzujace w poprzednich wersjach Ustawy. Uwazam, ze eliminacja
kolokwium habilitacyjnego byla btgdem, a glosowanie na radach wydzialu i radach naukowych za
przyznaniem stopnia doktora habilitowanego bez bezposredniego kontaktu cztonkéw danej rady z
osobg habilitowana jest systemowo nieuczciwe i powinno by jak najszybciej zlikwidowane.
Deklaruje, ze - moim zdaniem - jestem w Stanie napisa¢ bezstronng opini¢ dotyczgcg rozprawy
habilitacyjnej dr Mirostawa Gilskiego mimo moich zastrzezen do obecnej wersji tej procedury.

1. Podstawowe dane o Habilitancie

Pan dr Mirostaw Gilski jest absolwentem Wydziatu Fizyki Uniwersytetu im. A. Mickiewicza
w Poznaniu. Po studiach (praca magisterska pt. ,,Analiza konformacji czasteczek organicznych
metodg minimalizacji energii potencjalnej” wykonana pod kierunkiem prof. dr hab. Jerzy Pietrzaka
na Wydziale Fizyki UAM), dr Gilski rozpoczat pracg w Zakladzie Krystalografii na Wydziale
Chemii Uniwersytetu im. A. Mickiewicza w Poznaniu najpierw jako pracownik inzynieryjno-
techniczny (w latach 1987-1994r.), a nastepnie asystent (lata 1994-2001r.) i adiunkt (od 2002r.) .
Jednoczesnie, od 1994r. pracuje jako starszy specjalista (2 etatu) w  Centrum Badan
Biokrystalograficznych w Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu. Jego zainteresowania
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naukowe koncentruja si¢ na metodycznych aspektach wysokorozdzielczej krystalografii
makromolekut, metodach procesowania i automatycznej rejestracji synchrotronowych danych
dyfrakcyjnych oraz strukturalnych badaniach bialek i1 kwaséw nukleinowych o ekstremalnie
wysokiej rozdzielczosci. Dr Mirostgw Gilski zatytulowal swoje osiggniecie habilitacyjne jako:
~METODYCZNE ASPEKTY WYSOKOROZDZIELCZEJ KRYSTALOGRAFII
MAKROMOLEKUL”. Moim zdaniem, nie jest to najlepszy tytut osiagni¢cia. Co nie 0znacza, ze dr
Gilski nie ma osiagnigcia, czy raczej osiagnie¢, w przedstawionej serii prac. Na miejscu Habilitanta
staralbym si¢ doprecyzowaé w tytule natur¢ osiaggnigcia habilitacyjnego.

Dr Gilski w 2001r. uzyskat stopien doktora nauk chemicznych bronigc swoja rozprawe
doktorskg zatytulowang: ,,Struktura molekularna i wtasciwosci asocjacyjne kationu cytydyniowego i
deoksycytydyniowego w krysztalach wybranych soli. Badania rentgenograficzne” wykonang pod
kierunkiem prof. dr hab. Mariusza Jaskolskiego.

Pan dr Gilski w trakcie swojej dotychczasowej kariery odbyt kilka stazy zagranicznych, w
tym na Wydziale Chemii Uniwersytetu w Uppsali (styczen-luty 1993r.), na Uniwersytecie w Halle
(czerwiec 1998r.), na Wydziale Biochemii Uniwersytetu Teksanskiego w Dallas, USA, (2002-
2004), oraz w na Uniwersytecie Teksanskim w Galvestone (lata 2009-2010) takze w USA.

2. Dzialalno$¢ dydaktyczna

Pan dr Gilski prowadzit i prowadzi szerokg dzialalno$¢ dydaktyczng wykonujac gtownie
¢wiczenia: ¢wiczenia laboratoryjne z chemii fizycznej dla studentéw chemii i biotechnologii,
¢wiczenia laboratoryjne ,,Programowanie w jezyku Pascal” dla studentow chemii, ¢wiczenia
laboratoryjne ,,Systemy Operacyjne”, laboratorium ,,Struktura makromolekut” dla studentow chemii
1 biologii, ¢wiczenia laboratoryjne ,,Analiza rentgenograficzna” dla studentow chemii, ¢wiczenia
laboratoryjne ,,Krystalochemia” dla studentow chemii, ¢wiczenia laboratoryjne ,,Metody badan ciat
statych” dla studentow chemii.

Dr Gilski uczestniczyt jako cztonek komisji rekrutacyjnej w 2013r. w Zespole d.s. Rekrutacji
Zaktadu Technologii Chemicznej Srodkéw Leczniczych na Uniwersytecie Medycznym w Poznaniu,
opiekowal si¢ studentami wykonujacymi prace magisterska i licencjacka oraz opiekowat sie¢
doktorantem (Pawet Drozdzal, ,,Badania strukturalne kompleksow Z-DNA oraz hybrydy RNA:DNA
z kationami organicznymi i nieorganicznymi” lata 2012-2014). Godna uznania jest rowniez
popularyzatorska aktywnos¢ dr Gilskiego, ktory prowadzit takze zajecia dla uczniow szkot srednich
w ramach ,,.Dni otwartych” na Wydziale Chemii UAM (1996-1998r.), wyklad pt.: ,,Medycyna,
krystalografia i gry komputerowe” w ramach cyklu wyktadow otwartych na Wydziale Chemii UAM
(2011r.), przygotowat w 2007r. publikacj¢ popularno-naukowego artykutu pt. ,,Refleksy na
krysztatach” w kwartalniku Academia wydawanym przez PAN.

Nie mam zadnej watpliwosci, ze dr Gilski ma duze doswiadczenie dydaktyczne skutecznie
potwierdzone licznymi zajeciami, ktore prowadzit w minionych latach. Szczeg6lnie godny uznania
jest fakt, ze Dr Gilski regularnie prowadzil ¢wiczenia i warsztaty, oraz organizowal zajg¢cia dla
studentéow i doktorantow z Europy w trakcie szkolen zatytulowanych: “Structural Biology with
Synchrotron Radiation” odbywanych w Centrum TID (Training, Implementation and Dissemination
Center) dziatajacym w Poznaniu w ramach europejskiego projektu BioXHIT (Biocrystallography (X)
on a Highly Integrated Technology) w latach 2005-2009.

3. Dorobek naukowy

W kategoriach formalnych parametréw scientometrycznych dorobek naukowy dr Gilskiego
to 33 publikacje (w tym, odpowiednio, 11 prac wchodzacych w sktad serii habilitacyjnej, 8 prac
przed uzyskaniem stopnia doktora, 11 prac po uzyskaniu stopnia doktora oraz 3 prace w
czasopismach spoza listy JCR). Prace powyzsze opublikowane sg w czasopismach o catkowitym
czynniku wptywu ok. 84, przy czym prace z cyklu habilitacyjnego opublikowane sa w czasopismach
o catkowitym czynniku wptywu 48. Wszystkie prace uzyskaty 320 cytowan obcych (w tym 204
cytowan to cytowania prac z cyklu habilitacyjnego. Catkowity indeks Hirscha dr Gilskiego wynosi 8.
Ponadto, dr Gilski wygtosit 11wyktadow na konferencjach naukowych i w innych jednostkach
naukowych, w tym 9 wystgpien bylo na zaproszenie organizatorow. Dr Gilski prezentowat takze 26
komunikatéw naukowych.



Warto podkresli¢, ze dr Gilski uczestniczyt w latach 2000-2005 jako wykonawca w Midwest
Center for Structural Genomics - wielkim projekcie naukowym finansowanym przez National
Institute of Health (NIH, USA); w europejskim programie BioXHIT (Biocrystallography (X) on a
Highly Integrated Technology Platform for European Structural Genomics), FP6-LIFESCIHEALTH;
w 2007r. jako konsultant w projekcie ,,EDNA - framework for developing plugin-based applications
for online data analysis in the X-ray experiments”, 2007, ESRF (European Synchrotron Radiation
Facility) oraz uczestniczy jako wykonawca w projekcie NCNowskim: ,,Wykorzystanie
promieniowania synchrotronowego pod katem optymalizacji rozdzielczo$ci i stabego sygnatu
anomalnego w krystalografii makromolekul”, 2013-2017. Warto szczeg6lnie podkresli¢ udziat dr
Gilskiego jako wyktadowcy i organizatora w Centrum TID dziatajgcym w Poznaniu w ramach
europejskiego projektu BioXHIT.

Wisrod prac przedstawionych jako osiaggnig¢cie habilitacyjne wyrdznia si¢ praca H3 w Nature
Struct. Mol. Biol., (2011) 1175-1177 oraz seria prac w Acta Cryst. D (czyli prace H4, H6, H8, HI i
H10). Takze pozostatle prace w serii prac habilitacyjnych opublikowane zostaly w bardzo
przyzwoitych czasopismach naukowych takich jak: CrystEngComm (H5) i J. Biol. Inorg. Chem.
(H7). Seri¢ uzupetniajg 2 publikacje w Acta Phys. Pol. A (H1 i H2) oraz praca w Wiadomosciach
Chemicznych (H11). W tych trzech ostatnich pracach Dr Gilski jest jedynym autorem. Widzimy
wiec ze habilitacyjna seria publikacji jest bardzo zroznicowana i1 zawiera publikacje z jednej strony
w czasopismach wiodacych na polu badan makromolekularnych (Nature Struct. Mol. Biol. i Acta
Cryst. D) a z drugiej strony w czasopismach o malym wptywie takie jak Acta Phys. Pol. i
Wiadomosci Chemiczne). Cale szczgscie seria ta zdominowana jest przez publikacje w
czasopismach bardzo dobrych.

Oprocz publikacji monoautorskich, w ktorych wktad Dr Gilskiego jest w oczywisty sposéob
100%, w pozostatych publikacjach wklad ten sprowadza si¢ do: testowania roéznych metod
rozwigzania struktury, opracowywania niestandardowych protokotow dla metody podstawienia
czasteczkowego, wyboru i optymalnej obrobki zmierzonych danych dyfrakcyjnych, opracowywania
strategii udoktadniania oraz udzialu w udoktadnianiu modelu struktury, w tym w uwzglednianiu
skomplikowanych nieporzadkoéw (o ile takowe wystepowaty w danej analizie strukturalnej), analizie
i interpretacji wynikow i przygotowywaniu tekstow publikacji. Szczegdtowe deklaracje Habilitanta
odnos$nie jego udzialu uzupelnione s3 deklaracjami wspotautorow prac opisujacymi ich udziat w
publikacjach przedstawionych przez dr Gilskiego jako jego osiagnigcie habilitacyjne. Warto
podkresli¢, ze wsrdod wspotautorow prac dr Gilskiego sa, m.in., tacy stawni krystalografowie jak
Aleksander Wtodawer i Zbigniew Dauter nie méwiac juz o bezposrednim szefie dr Gilskiego czyli
Prof. Mariuszu Jaskolskim. Fakt, ze dr Gilski wystepuje jako wspotautor wspolnych publikacji z
tymi naukowcami, ze potrafi by¢ intelektualnym partnerem w/w prawdziwych poteg
krystalograficznych, $wiadczy takze o jego krystalograficznej klasie.

Wsrod dodatkowych publikacji w dorobku dr Gilskiego, czyli tych poza serig habilitacyjna,
mozna znalez¢ publikacje w: Acta Cryst C (3x), Polish J. Chem. (2x), Journal of Organic Chemistry
(2x), J. Biomol. Struct. Dyn., Inorg. Chim. Acta, Acta Biochem. Pol., J. Applied Crystal., Current
Proteomics, J. Proteome Research, Acta Cryst D(2x), Chemistry — a Eur. Journal, - jak widzimy
zdecydowana wigkszos$¢ prac opublikowana jest w powaznych czasopismach naukowych.

Przestane mi materialty zawieraja wszystkie niezb¢dne informacje konieczne do oceny
dorobku naukowego dr Gilskiego, wigcznie z deklaracjami wspotautorow dotyczacymi ich udziatow
w publikacjach wchodzacych w sktad habilitacyjnej serii prac. Habilitant takze szczegotowo opisal
swo0j] udzial w zgloszonych publikacjach 1 przedstawione oszacowania wspélautorstwa brzmig
racjonalnie i rozsgdnie. W przesylanym mi zestawie informacji brakuje mi zwyktego CV, ale zdaje
sig, ze CV nie jest koniecznym dokumentem w zestawie dokumentow habilitacyjnych.

W mojej opinii dr Gilski ma istotny dorobek publikacyjny opublikowany w zdecydowanej
wickszosci w bardzo liczacych si¢ czasopismach naukowych. Moze brakuje prac w tych
czasopismach z najwyzszej ,,gornej potki” takich jak Nature czy Science (nie mniej jedna praca w
klonie Nature jest) ale w tych dwoch powyzszych czasopismach publikacje z Polski to ciggle duza
rzadko$¢. Moim zdaniem dorobek naukowy Dr Gilskiego jest absolutnie wystarczajacy do ubiegania
si¢ o stopien doktora habilitowanego. Widziatem mnéstwo habilitacji 0os6b o znacznie mniejszym
dorobku.



4. Osiagniecie habilitacyjne

Dr Gilski jako swoje habilitacyjne osiagnigcie naukowe definiuje w Autoreferacie
zatytulowanym: ,,Metodyczne aspekty wysokorozdzielczej krystalografii makromolekut” (cyt. str 6
Autoreferatu): ,,...cykl powigzanych tematycznie prac (H1-HI11), dotyczacych nowych, Ilub
usprawnionych, metod stosowanych na kolejnych, roznych etapach okreslania trojwymiarowe;j
struktury krystalicznej makromolekul, od momentu otrzymania krysztatu poprzez rejestracje i
obrobke danych dyfrakcyjnych, rozwigzanie i udoktadnienie struktury, az do koncowej walidacji
uzyskanego modelu struktury.” Jak stwierdza w kolejnych zdaniach tego akapitu: ,,Oprocz tego
niezwykle waznym poznawczo efektem tych dziatan sa wyniki strukturalne, przedstawione w
pracach (H2-HS8). Wszystkie opisane ponizej struktury byty do tej pory nieznane a ich szczegoélowy
opis 1 analiza stanowi duzg warto$¢ 1 nowos¢ naukowa.”

W swoim Autoreferacie, ktory — musze przyznaé - jest napisany bardzo prosto i jasno, dr
Gilski najpierw przedstawia proces okreslania struktury krystalicznej biomolekuty rozbijajac go na
kluczowe etapy takie jak; produkcja bialtka, krystalizacja, rejestracja i obrobka danych
dyfrakcyjnych, rozwigzanie struktury, = budowa modelu i1 udoktadnianie oraz walidacja 1
deponowanie wynikéw. Dr Gilski zwraca uwage na ztozono$¢ procedury okreslania struktury
makromolekut podkreslajac, ze stworzenie jednolitego, uniwersalnego systemu wykonujacego
wszystkie etapy catej procedury bez interwencji cztowieka jest obecnie niemozliwe (moze z
wyjatkiem rutynowych przyktadow). Takiej tematyce po§wigcona jest ostatnia praca w cyklu prac
habilitacyjnych, czyli popularnonaukowa praca H11 [Wiadomosci Chemiczne, 68 (2014) 587 — 607]
oraz prace otwierajgce cykl habilitacyjny czyli prace H1 [Automation and Remote Synchrotron Data
Collection, Acta Phys. Pol. A114 (2008) 331-338] i H2 [Data Processing Programs for Analysis of
Diffraction Images of Macromolecular Crystals Recorded using Synchrotron Radiation, Acta Phys.
Pol., A121 (2012) 871-875]. Pierwsza z tych prac (H1) zawiera opis udanej proby automatyzacji
procesu okreSlania struktury w szczegdlnosci automatyzacji pomiardw rentgenowskich na
synchrotronach oraz mozliwosci zdalnego wykonywania pomiarow synchrotronowych. Te ambitne
cele realizowane byly w ramach ustanowionego w Poznaniu Training, Implementation and
Dissemination (TID) Center ustanowionego w ramach europejskiego programu BIOXHIT. Dr Gilski
aktywnie dzialat w powyzszym Centrum prowadzac tam zajecia oraz realizujagc zadania naukowe.
Praca H1 zawiera opis swego rodzaju systemu eksperckiego, ktory umozliwia automatyzacje
pomiaréw rentgenowskich na stacjach synchrotronowych, w tym zdalne sterowanie robotem
umieszczajagcym zamrozone w cieklym azocie, krysztaly w wigzce promieniowania
rentgenowskiego; centrowania krysztalu;, jego wstepng charakterystyke; ustawienia optymalnych
parametrow linii pomiarowej; rejestracje kompletnego zestawu danych dyfrakcyjnych; oraz transfer
wstepnie przetworzonych danych oraz surowych obrazéw dyfrakcyjnych na lokalny komputer. Dr
Gilski uwaza stworzenie takich mozliwosci pracy zdalnej na synchrotronie za jedno ze swoich
najwazniejszych osiagnie¢ naukowych. Ze swej strony przyznaj¢, ze jest to istotne osiggnigcie
organizacyjne, natomiast zastanawiam si¢ czy jest to osiggniecie naukowe. Nie mam natomiast
watpliwosci ze bylo to wazne osiagnigcie Dr Gilskiego.

Praca H2 zwiazana jest z etapem obrdobki danych polegajacej na wskaznikowaniu, integracji i
skalowaniu intensywno$ci zarejestrowanych refleksow 1 zawiera pordwnanie dziataniu kilku
najbardziej popularnych programéw do procesowania danych rentgenowskich wykonane na 4-ch
testowych pomiarach makromolekularnych, w tym opis ciekawego przypadku analizy danych
wynikajacych ze zblizniaczenia dwodch domen krysztatu, ktore reprezentowaty dwie rézne formy
krystaliczne z bardzo podobnymi parametrami komorki elementarnej. Jak stusznie wskazuje dr
Gilski, w trudnych przypadkach manualna obrébka danych pozwalajaca uwzgledni¢ nature problemu
jest znacznie efektywniejsza od podejscia automatycznego. Ciekawe jest takze porOwnanie
potencjalnej liczby synchrotronowych pomiaréw danych rentgenowskich dla makromolekut z liczbg
deponowanych w PDB danych strukturalnych (ca. 1% liczby pomiaré6w synchrotronowych).
Podobne twierdzi takze w swoich wyktadach prof. Wiadek Minor. To troch¢ stawia pod znakiem
zapytania konieczno$¢ budowy nowych synchrotronow(!!!). H2 jest cickawa praca poréwnawcza
wykorzystujgca dobrze dobrane rentgenowskie dane makromolekularne zebrane dla struktur o
zréznicowanym stopniu trudno$ci — pozwala to przetestowa¢ mocne i stabe strony porownywanych



programéw. Warto podkresli¢, ze dr Gilski dane zebrane dla krysztatow heksameru Z-DNA potrafit
przeprocesowaé az do rozdzielczosci 0.55 A, co umozliwilo udoktadnienie multipolowego modelu
gestosci elektronowej opartego o asferyczne atomowe czynniki rozpraszania promieni X. Dzieki
takiemu udoktadnieniu zaobserwowano w tej strukturze wiele subtelnych efektéw niedostepnych
przy udoktadnieniu opartym o sferyczny model atomowej gestosci elektronowej. Oznacza to, ze
warto walczy¢ o jak najwyzszg jako$¢ mierzonych danych dyfrakcyjnych jezeli zalezy nam na
uzyskaniu szczegdtowej informacji strukturalnej i elektronowe;.

Na mnie najwicksze wrazenie w cyklu prac habilitacyjnych dr Gilskiego, robig prace H3
[Crystal structure of a monomeric retroviral protease solved by protein folding game players, Nature
Struct.Mol. Biol., 18, 1175-1177] i H4 [High-resolution structure of a retroviral protease folded as a
monomer, Acta Cryst. D67 (2011) 907-914]. Prace ta poswigcone sg Strukturze monomeru proteazy
(PR) malpiego wirusa Masona—Pfizera (M-PMV) powodujgcego zespdt nabytego niedoboru
odpornosci (Simian Acquired Immunodeficiency Syndrome, SAIDS) u azjatyckich malp z rodzaju
Macaca ( prace H3; H4). Retrowirus M-PMV jest bliskim kuzynem wirusa HIV, odpowiedzialnego
za chorobe AIDS u ludzi. Mimo $wietnych danych dyfrakcyjnych przez diugie lata nie udawato si¢
rozwigzaé tej struktury i autorzy pracy wpadli na pomyst, aby do rozwigzanie tej trudnej struktury
zatrudni¢ uczestnikow gry komputerowej Foldit, w ktorej bierze udzial tysigce graczy z calego
Swiata. W grze tej kilkaset tysiecy zarejestrowanych graczy samodzielnie, lub w grupach, probuja
rozwigza¢ zadania postawione przez autoroOw. Zadania te polegaja na takim przestrzennym
manipulowaniu otrzymanym wstegpnym modelem makromolekuly, aby uzyska¢ konformacje
najbardziej korzystna energetycznie. W 2011r. w czasie trzech tygodni gracze, ktorzy w wigkszosci
nie mieli zadnych zwigzkow z naukg i nie znali w zaawansowanym stopniu biochemii i biologii
strukturalnej, wygenerowali ponad milion réznych modeli proteazy M-PMV (H3; H4), z ktorych
jeden, po uzyciu go w metodzie podstawienia czasteczkowego, pozwolit wygenerowac wiarygodne
rozwigzanie struktury (H3). To rozwigzanie umozliwito udoktadnianie struktury i analiz¢ wynikow.
Szczegbly tego przedsiewzigcia oraz opis struktury znajduja si¢ w pracach H3 i H4. Uzyskane
szczegoty tej struktury daja mozliwo$¢ zaprojektowania nowej generacji lekow antyretrowirusowych
(w tym réwniez przeciw wirusowi HIV). Jak podkresla Habilitant prace H3 1 H4 ujawniaja potezny
potencjal gier komputerowych, ktore mogg by¢ uzyte w prawdziwych badaniach naukowych. Chce
podkresli¢, ze byt to fantastyczny pomyst i jestem peten uznania dla autoréw tych prac za jego
realizacje.

Praca H5 [Experiences with applications of macromolecular tools in supramolecular
crystallography. CrystEngComm, 16 (2014) 3773-3780] zawiera protokdt postgpowania w
przypadku uzycia metodyki krystalografii makromolekut do rozwigzania duzej struktury
supramolekularnej.  Mimo  dobrej jakosci  eksperymentalnych  danych  dyfrakcyjnych
zarejestrowanych dla krysztatow supramolekularnej chiralnej kapsuty organicznej zbudowanej z
dwoch niekowalencyjnie ztozonych podjednostek (czasz), utworzonych przez sprzgganie szkieletu
kaliks[4]rezorcynarenu z czterema ramionami zbudowanymi z L-alaniny, autorzy pracy nie mogli
rozwigza¢ struktury takiego krysztatu. Dopiero zastosowanie podstawienia czasteczkowego —
procedury typowej w krystalografii bialek — doprowadzito do rozwigzania tej struktury. Autorzy
pracy przeprowadzili takze szereg testow uzywajac roznych zestawoéw modeli o réznej wielkosci i
pochodzeniu.

Prace H6 [Ultrahigh-resolution crystal structures of Z-DNA in complex with Mn?* and Zn?*
ions, Acta Cryst. D69 (2013) 1180-1190], H7 [High-resolution crystal structure of Z-DNA in
complex with Cr3* cations, J. Biol. Inorg. Chem., 20 (2015) 595-602] i H8 [Atomic resolution
structure of a chimeric DNA-RNA Z-type duplex in complex with Ba?* ions: a case of complicated
multi-domain twinning, Acta Cryst. D72 (2016) 211-223] zwiazane sg z udoktadnieniem
wysokorozdzielczych struktur kompleksow Z-DNA z réznymi dwu- i trdjwartosciowymi kationami
metali i protonowanym tetrakationem sperminy. Struktury komplekséw Z-DNA z jonami Mn?" i
Zn?* o rozdzielczoéci 0.75 1 0.85 A (H6) maja najwyzsza rozdzielczo$é i precyzje wsrdd wszystkich
struktur kompleksow Z-DNA z kationami metali przejsciowych zdeponowanych w bazie PDB.
Nadzwyczajna rozdzielczos¢ danych rentgenowskich pozwala uzyskac i dyskutowac subtelne efekty
w udoktadnianych strukturach takie jak, na przyktad, precyzyjne okreslenie sposobu
nieuporzadkowania badanych struktur (pojawiajace si¢ nieuporzagdkowanie taficucha gtownego DNA



czy tez podwojna konformacja pierscienia guaniny (H7)). Warto podkresli¢, ze w pracy H8 badane
krysztaty wykazywaly skomplikowane, wielodomenowe zblizniaczenie potaczone z translacyjng 1
rotacyjng pseudosymetrig. Jest to bardzo istotne utrudnienie w okresleniu struktury i rozwigzanie
takich ztozonych problemow krystalograficznych wymaga prawdziwego kunsztu, nie tylko solidnego
rzemiosta ale prawdziwego artyzmu w indeksowaniu i skalowaniu zarejestrowanych danych
dyfrakcyjnych. W takim przypadku samo znalezienie poprawnej grupy przestrzennej jest juz
powaznym wyzwaniem krystalograficznym. Moim zdaniem ta praca (H8) znakomicie ilustruje
mistrzowskie umiejgtnosci zarowno Habilitanta jak i pozostalych wspotautoréw i1 zastuzenie zostata
wyré6zniona jako Highlight, jak rowniez ilustracja z nig zwigzana zostata wybrana na strong tytutlowa
Acta Cryst D.

W pracy H9 [Stereochemical restraints revisited: how accurate are refinement targets and
how much should protein structures be allowed to deviate from them?, Acta Cryst. D63 (2007) 611-
620] oraz nastgpujacej po niej pracy H10 [Numerology versus reality: a voice in a recent dispute,
Acta Cryst. D63 (2007) 1282-1283], autorzy przedstawiaja korekte wiezOw geometrycznych
stosowanych w programach do udoktadniania struktur makromolekularnych oparta na analizie
statystycznej danych pochodzacych z dobrze uporzadkowanych fragmentow struktur o najwyzszej
rozdzielczoséci zgromadzonych w ostatnich latach w bazach strukturalnych PDB i CSD. Autorzy
stwierdzaja, ze w wielu przypadkach stosowane w udoktadnieniu struktur wigzy sa zbyt restrykcyjne
w dobrze okreslonych fragmentach makromolekuty, a fragmenty labilne 1 nieuporzadkowane czgsto
wymagaja znacznie mocniejszych wigzé6w w celu utrzymania akceptowalnych parametrow
stereochemicznych. Praca ta wywotata duzy oddzwigk w $rodowisku krystalograficznym i
doprowadzita do publikacji kolejnych publikacji polemicznych, ktére ukazaly si¢ w kolejnym tomie
Acta Cryst. D razem z pracag H10 nawigzujaca do pracy H9. W konsekwencji tych publikacji
,zaczeto uzywacé nowej kategorii wigzéw opartych na zalezno$ciach funkeyjnych i wartos$ci wigzow
staty si¢ r6zne w zaleznosci od lokalnej konformacji co sugerowali autorzy prac H9 i H10. Dalsza
konsekwencja tych prac, i wywotanej dyskusji, byto opracowanie zaleznej od konformacji biblioteki
parametréw stereochemicznych dla tancucha polipeptydowego. Takie podejscie zostalo wlaczone w
popularne pakiety programéw do udoktadnienia struktur makromolekularnych przyczyniajac si¢ do
postepu w tej dziedzinie.

Do pracy H11 juz si¢ odnositem.

Takze pozostatle prace dr Gilskiego spoza serii habilitacyjnej sg dosy¢ interesujgce
szczegolnie te z lat ostatnich. Poczatkowo byty to prace o charakterze komunikatow strukturalnych
glownie poswigconych pochodnym zasad purynowych i pirymidynowych. Mniej wigcej od roku
2004 pojawiaja si¢ publikacje wspotautorstwa dr Gilskiego gtownie poswigcone réznym aspektom
metodologicznym badan krystalograficznych i pokrewnych, na przyktad prace w J. Appl. Cryst. 38
(2005) 501-504 oraz praca w Current Proteomics oraz J. Proteome Res. Dr Gilski jest takze
wspoétautorem publikacji A. Szumnej w Chem. — a Eur. J., 22 (2016) 3148-3155 poswigconej
strukturze fulerenéw zamknietych w molekularnych pojemnikach peptydowych, a takze
wspotautorem Kilku §wietnie si¢ zapowiadajgcych prac dopiero ztozonych do druku. Moim zdaniem
z uptywem lat wida¢ wyrazny postep W poziomie prac Dr Gilskiego.

5. Uwagi krytyczne

Chcialbym teraz przedstawi¢ moje uwagi krytyczne na temat przestanych mi do oceny
materialow zwigzanych z habilitacja dr Gilskiego. W duzym stopniu wynikaja one z mojego nieco
innego doswiadczenia zwigzanego bardziej z wysokorozdzielczymi eksperymentalnymi badaniami
gestosci elektronowej. Oprocz skrytykowanego juz przeze mnie tytutu, ktory zdecydowanie nie jest
najlepszy (co oczywiscie nie ma wptywu na jakos¢ dorobku naukowego prezentowanego pod tym
tytutem przez dr Gilskiego), chcialbym zwroci¢ uwage na skoncentrowanie si¢ Habilitanta w
Autoreferacie na jego wlasnych osiggnig¢ciach. Troche brakuje szerszego miedzynarodowego tta w
przedstawionym Autoreferacie, na ktorym powinny btyszcze¢ osiggnigcia dr Gilskiego, tym bardziej,
ze wiele z tych osiggnie¢ jest naprawde znakomitych. Troche szkoda rozpraw habilitacyjnych w
»starym stylu”.

W dyskusji aspektow pomiarowych zwigzanych z pomiarami rentgenowskimi krysztatow
brakuje mi informacji na temat, widocznych juz od pewnego czasu, nowych mozliwosciach



zwigzanych z budowa nowych wydajnych Zrédet promieniowania, w tym laboratoryjnych
synchrotronéw (,,desk-top synchrotrons™) dzigki ktorym strukturalne badania makromolekularne
moga wroci¢ do lokalnych laboratoriow. Brakuje mi wigkszego nawigzania do krio-mikroskopii
elektronowej, ktora stala si¢ konkurencyjng metoda wyznaczania struktury makromolekut
(szczegolnie w przypadku struktur duzych biatek i ich konglomeratow).

Jesli chodzi o pomiary, brakuje mi informacji o ewentualnych pomiarach wielokrotnych,
ktoére moga poprawi¢ jakos$¢ uzyskiwanych danych dyfrakcyjnych (poprzez usrednienie wynikéw) a
takze da¢ rozsadne oszacowanie precyzji (poprzez oszacowanie odchylen standardowych z proby)
szczegolnie dla struktur o najwyzszych rozdzielczoSciach. Na stronie 20-tej Autoreferatu Habilitant
stusznie wyraza zadowolenie z uzyskanie wartosci esd w procedurze pelnomacierzowego
udoktadnienia metoda najmniejszych kwadratow dla szeregu wysokorozdzielczych struktur
kompleksow Z-DNA z réznymi dwu- i trojwartosciowymi kationami metali i tetrakationem
sperminy, ale brakuje mi komentarza ze nawet te uzyskane wartosci esd sa znacznie zanizone.

Jesli chodzi o procesowanie danych brakuje mi nawigzania do statystycznych metod oceny
jakos$ci mierzonych intensywnosci reflekséw dla krysztalow biatek. Takie metody od kilku lat sg juz
rozwijane i z calg pewno$cig krystalografia bialek moglaby duzo zyska¢ dzigki ich szerszej
implementacji.

Jedna z konsekwencji prac Habilitanta i wspotautorow byto powstanie nowej biblioteki
wigzow zaleznych od konformacji  (prace H9 i H10). Takie ,biblioteczne” podejScie mozna
kontynuowa¢ na przyktad w odniesieniu do warto$ci atomowych parametrow przesuniecia (ADPs).
Taka baza anizotropowych ADPs dla atomow wodoru w postaci serwera SHADE znakomicie
sprawdza si¢ w badaniach gegstosci elektronowych krysztalow matych czasteczek. Wiasciwie
stworzenia takiej bazy ,najbardziej wiarygodnych ADPs w funkcji otoczenia topologicznego
atomow niewodorowych w biatkach” powinna znacznie poprawi¢ wyniki udoktadnien struktur
biatkowych.

Te powyzsze i podobne elementy mogty i, moim subiektywnym zdaniem, powinny byty
pojawic si¢ w Autoreferacie formie tego szerszego opisu tta badan prowadzonych przez dr Gilskiego.

6. Konkluzja

Generalnie mimo pewnych uwag krytycznych dotyczacych glownie Autoreferatu, nie
mam zadnej watpliwosci, ze dr Mirostaw Gilski uzyskal super ciekawe wyniki, ktére prezentuje w
habilitacyjnej serii publikacji. Po szczegétowym zapoznaniu si¢ z dorobkiem naukowym dr
Gilskiego chcialbym stwierdzi€, ze najwigksze wrazenie zrobily na mnie prace H3 i H4 poswigcone
udoktadnieniu 1 analizie pierwszej struktury monomeru proteazy retrowirusowej przy pomocy
modelu zbudowanego przez tysigce graczy internetowej gry komputerowej Foldit. Moim zdaniem
trzeba mie¢ prawdziwg naukowg fantazje aby tak rozwigzywac problemy naukowe. Moje gratulacje
dla wszystkich wspotautorow tej publikacji. Praca ta moze takze mie¢ wazne implikacje
farmaceutyczne prowadzace do propozycji nowych lekow, w tym lekow przeciw AIDS.

Duze wrazenie robig tez prace zwigzane z wyznaczeniem 1 analizg czterech struktur
kompleksow lewoskretnego heksameru Z-DNA oraz chimery DNA-RNA z dwu- i troj-
wartosciowymi jonami metali (H6, H7, i H8) wyznaczonych z bardzo duzg rozdzielczoscia.
Rozwigzanie i udoktadnienie struktury makromolekularnej z wielodomenowym nieporzadkiem oraz
skomplikowang pseudosymetrig jest Swiadectwem powiedziatlbym $wiatowej klasy w badaniach
makromolekularnych. Takie wtlasnie prace znakomicie charakteryzuja postgp w badaniach
makromolekularnych i zblizanie si¢ w kierunku wysokorozdzielczych wynikow uzyskiwanych dla
krysztatdéw matych molekut gdy autorzy dbaja o jakos$¢ kazdego etapu procesu okreslania struktury
makromolekularnej.

Niezwykle wazne bylo roéwniez zainicjowanie 1 zaproponowanie korekty wigzoéw
stereochemicznych stosowanych podczas udoktadnienia struktur biatek (prace H9 1 H10) dokonane
przez Habilitanta i pozostatych wspoétautorow tych prac na podstawie informacji z baz strukturalnych
oraz na podstawie struktur okreslonych z wysoka rozdzielczoscig a tym samym z wysoka
doktadnoscia i precyzja. Doprowadzito to do powstania biblioteki wiezow zaleznych od konformacji,
ktora zostala ostatnio wiaczona do programéw udoktadniajgcych. Jest to znakomity przyktad



wplywu postepu metodologicznego na jakos$¢ aktualnie, i w przysztosci, udoktadnianych struktur
makromolekularnych.

Moze mniej zafascynowato mnie przygotowanie i przeprowadzenie pierwszej w petni
zdalnej sesji rejestracji danych dyfrakcyjnych sterowanej z Poznania w ESRF w Grenoble, chociaz
jest to takze niewatpliwe wazne osiggnigcie, moze mniej naukowe ale bardziej organizacyjne.

Dodatkowo, habilitacja dr Gilskiego zawiera mnostwo szczegdtowych interesujacych i
waznych wynikow, ktorych szczegdty znajduja sie w przestanych mi publikacjach.

Zapoznatem si¢ takze z osiggnigciami dydaktycznymi i organizacyjnymi Habilitanta i te
osiggniecia takze nie budzg zadnych watpliwosci, o czym wspominam na poczatku mojej Opinii.

Konkludujgc, po zapoznaniu si¢ z pracami dr Gilskiego, oraz z przestanymi mi innymi
Mmateriatami zwigzanymi z jego habilitacja, zdecydowanie popieram wniosek o nadanie stopnia
doktora habilitowanego dr Mirostawowi Gilskiemu. Moim zdaniem dorobek naukowy dr Gilskiego
nawet z nadmiarem spelnia wymagania ustawowe (Ustawa z dnia 14 marca 2003 O stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki; Dz. U. z 2003 r., nr 65,
poz. 595 oraz Rozporzadzenie Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia 1 wrzesnia 2011 w
sprawie kryteriow oceny osiggni¢¢ osoby ubiegajacej si¢ o nadanie stopnia doktora habilitowanego -
Dz.U. nr 196, poz.1165) na stopien doktora habilitowanego, a wigkszo$¢ prac cyklu habilitacyjnego
charakteryzuje si¢ duza oryginalnoscia i duza nowoscia. Prace te wywarly istotny wptyw zaréwno na
postep metodologiczny w krystalografii biatek jak i pozwolily zrozumie¢ natur¢ badanych zjawisk i
zbada¢ czesto tak subtelne efekty, ktére nie pojawityby si¢ przy rutynowych badaniach
makromolekularnych.

Dlatego niniejszym wnosz¢ do Wysokiej Komisji, a przez Komisj¢ do Rady Wydzialu
Chemii UAM, o nadanie dr Mirostawowi Gilskiemu stopnia doktora habilitowanego.
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