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Ocena osiggnie¢ naukowych oraz aktywnosci naukowej
dr. Macieja Konopinskiego
sporzadzona w postepowaniu w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego

nauk $cistych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne

Ocena osiggnie¢ naukowych oraz aktywnosci naukowej dr. Macieja Konopinskiego zostata
sporzadzona na podstawie przepisu art. 221 ust. 8 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie
wyzszym i nauce (Dz.U. z 2023 r., poz. 742.; dalej ustawa) w postepowaniu w sprawie nadania
stopnia doktora habilitowanego, wszczetego w dniu 24 stycznia 2023 r. i prowadzonego przez
Komisje Uniwersytetu £édzkiego ds. stopni naukowych w dyscyplinie nauki biologiczne. Stosownie do
wymagan okreslonych w art. 221 ust. 8 ustawy, przedmiotem recenzji byta ocena czy osiggniecia
naukowe przedstawione przez Habilitanta odpowiadaja wymaganiom okreslonym w art. 219 ust. 1
pkt 2., stanowigc znaczny wktad w rozwdj dyscypliny nauki biologiczne. Dodatkowo oceniono
aktywnos¢ naukowaq Habilitanta w rozumieniu art. 219 ust. 1 pkt 3 ustawy.

Dr Maciej Konopinski ukonczyt studia magisterskie i otrzymat tytut zawodowy magistra
biologii w 1997 roku na Wydziale Biologii i Nauk o Ziemi Uniwersytetu Jagielloriskiego. Po ukoriczeniu
studiow magisterskich podijat prace w firmie Arbor Instruments, zajmujacej sie importem i sprzedazg
odczynnikdw i aparatury do badan genetycznych. W 1998 roku pracowat krétko (X-X11) w
Laboratorium Genetycznym Katedry Hodowli Ro$lin i Nasiennictwa Akademii Rolniczej w Krakowie.
0Od 2000 r. naukowo zwigzany jest z Instytutem Ochrony Przyrody Polskiej Akademii Nauk w
Krakowie. Poczatkowo zatrudniony byt tam jako pracownik badawczo-techniczny (2000-2007),
asystent (2007-2009), nastepnie jako adiunkt (2009-2018) a obecnie pracuje na stanowisku
badawczo-technicznym. W 2001 roku, bedac na urlopie naukowym, odbyt pétroczny staz w
Laboratorium Genetyki Ewolucyjnej na Uniwersytecie Barceloriskim w Hiszpanii. Tytut doktora nauk
biologicznych obronit w 2008 r. w jednostce, w ktorej jest obecnie zatrudniony. Rozprawa doktorska

zatytutowana ,Zmiennos$é genetyczna i asymetria fluktuacyjna u niepylaka mnemozyny (Parnassius



mnemosyne L.) w Polsce” zostata przygotowana pod opieka promotorskg prof. dr hab. Henryka
Okarmy.

Zainteresowania naukowe Habilitanta od poczgtku jego kariery naukowej byty zwigzane z
ekologia molekularng i genetyka populacji. W latach 1999-2002 udato mu sie pozyskac srodki i
zorganizowa¢ Laboratorium Réznorodnosci Genetycznej w IOP PAN. Doswiadczenie w zakresie
badania zmiennosci sekwencji gendéw receptoréw wechowych u Drosophila melanogaster i D.
pseudoobscura zdobyt podczas poétrocznego stazu na Uniwersytecie Barceloniskim. Juz przed
uzyskaniem stopnia doktora Habilitant rozpoczat prace w réznych grupach badawczych. Uczestniczyt
m in. w badaniach zmiennosci genetycznej w populacjach wilka we wschodnich Niemczech, rysia
euroazjatyckiego i susta peretkowanego w Polsce. Po uzyskaniu stopnia doktora, zainteresowania
badawcze dr. Macieja Konopinskiego dotyczyty m. in. hybrydyzacji miedzygatunkowej u ryb,
mechanizméw powstawania stanu zapalnego i jego roli w systemie odpornosciowym oraz
mechanizméw ksztattujacych zmiennos$é genetyczng gatunkdw rozszerzajgcych swdj zasieg. Wiele
jego publikacji naukowych i ekspertyz przygotowanych na zlecenie dotyczy szeroko pojetej ochrony
przyrody, w tym monitoringu i ochrony gatunkéw gingcych i chronionych w Polsce, takich jak wilk,
niedzwiedz czy suset peretkowany i moregowany. W ramach szkolen i stazy dr Maciej Konopinski
rozwijat umiejetnosci zastosowania technik sekwencjonowania nowej generacji i znajomos¢
programowania, co pozwolito na rozszerzenie zainteresowan naukowych o badania genomowe i
teoretyczne aspekty genetyki populacyjnej. Jego dalsze plany badawcze sg dobrze sprecyzowane w
kierunku badan zmiennoéci genomoéw z zastosowaniem metod RAD-seq i exome-capture w
procesach hybrydyzacji i ekspansji gatunkéw oraz probleméw teoretycznych, dotyczgcych
standaryzacji miar zmiennosci w loci 0 réznym poziomie polimorfizmu, wyboru metod resamplingu
danych oraz wptywu btedéw systematycznych w danych NGS na oszacowanie réznych miar

zmiennosci i testy statystyczne oceniajace migracje czy zmiany demograficzne w populaciji.

L Ocena osiagniecia naukowego bedacego podstawa ubiegania sie o nadanie stopnia

doktora habilitowanego

Dr Maciej Konopinski jako osiagniecie naukowe, bedgce podstawg ubiegania sie o nadanie
stopnia doktora habilitowanego, zgodnie z art. 219 ust. 1 pkt 2 lit. b ustawy, wskazat cykl
powigzanych tematycznie artykutdéw naukowych opublikowanych w czasopismach naukowych, ktére
w roku opublikowania w ostatecznej formie, byly ujete w wykazie sporzadzonym zgodnie z
przepisami wydanymi na podstawie art. 267 ust.2 pkt 2 lit. b ustawy. Osiggniecie naukowe
zatytutowane ,Mechanizmy ewolucyjne ksztattujace réznorodnosc¢ genetyczng gatunkéw w procesie

ekspansji” stanowi sze$¢ artykutéw naukowych opublikowanych w latach 2007-2022 w jezyku



angielskim, w recenzowanych czasopismach naukowych o zasiegu miedzynarodowym,
klasyfikowanych w bazie Journal Citation Reports: Evolutionary Applications (2 prace), Hystrix. The
Italian Journal of Mammalogy, Journal of Fish Biology, PeerJ oraz PLOS ONE.

Cykl artykutéw przedstawionych w w/w osiggnieciu naukowym stanowi spéjna cato$¢ pod
wzgledem tematycznym. Pieé pierwszych prac dotyczy zmiennosci genetycznej gatunkow, ktére
powiekszyty swdj zasieg w réznej skali czasowej oraz mechanizméw odpowiedzialnych za
ksztaftowanie tej zmiennosci. Ostatnia praca wtgczona do osiggniecia (praca nr 6, Peer) 2020) jest
pracg metodyczng dotyczacg poprawnosci szacowania wartosci indeksu réznorodnosci Shannona na
podstawie danych genetycznych. W tej pracy dr Maciej Konopiniski jest jedynym autorem. W czterech
publikacjach wchodzacych w sktad osiggniecia (J. Fish Biol., PLOS ONE, Evol. Appl. 2022 i Hystrix)
Habilitant jest pierwszym autorem, petnigc jednoczesnie role autora korespondencyjnego w pracach
nr1,2i4(J. Fish Biol., PLOS ONE i Evol. Appl. 2022). W pracy nr 3 (Evol. Appl. 2019} Habilitant jest
drugim z pieciu autoréw. Wedtug o$wiadczen dr. Macieja Konopinskiego, jego udziat w powstanie
prac wieloautorskich byt wiodacy i polegat na zaplanowaniu koncepcji badan, wykonaniu analiz
laboratoryjnych, opracowaniu statystycznym wynikéw, napisaniu catego lub czes$ci manuskryptu i
przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentow. Prace badawcze zostaty przeprowadzone w
ramach wspoétpracy Habilitanta z naukowcami z rodzimego Instytutu, Instytutu Biologii Ssakéw PAN w
Biatowiezy, Uniwersytetu Rzeszowskiego oraz jednostek zagranicznych: z Czech, Kanady, Stowacji i
USA. Sfinansowane zostaty ze sSrodkéw projektéw NCN/MNiSW, ktérych kierownikiem lub
wykonawcg byt Habilitant.

Problematyka poruszana przez dr. Macieja Konopinskiego w pracach stanowigcych
osiggniecie naukowe dotyczy przede wszystkim zmiennosci genetycznej populacji gatunkéw w
ekspansji i mechanizmdw ewolucyjnych ksztattujgcych te zmiennosé. Habilitant przesledzit ten
problem w réznej skali czasowej, analizujgc kolonizacje postglacjalng u brzanki Barbus carpaticus,
ekspansje Europy przez inwazyjny gatunek jakim jest szop pracz Procyon lotor i zasiedlanie terenéw
miejskich przez ulegajace synatropizacji populacje dzika Sus scrofa. Postawione hipotezy badawcze
Habilitant testowat wykorzystujac roznorodne markery molekularne (loci mikrosatelitarnego DNA,
sekwencje genow mitochondrialnych cytB, ND2, ATP, genu MHC-DRB, cate transkryptomy) oraz
techniki badan laboratoryjnych (analiza polimorfizmu dtugosci fragmentéw DNA, sekwencjonowanie
Sangera, sekwencjonowanie NGS). W pracy metodycznej (praca nr 6, PeerJ 2020) Habilitant napisat
wtlasng funkcje do obliczenia czterech réznych estymatorow indeksu réznorodnosci Shannona z
danych genetycznych w celu oceny ich wrazliwosci na wielko$¢ préb, liczbe alleli w locus czy tempo

mutacji.



Za bardzo cenne, niekwestionowane osiggniecia Habilitanta uzyskane w przedstawionym

cyklu artykutéw naukowych, stanowigce jego znaczacy wktad w rozwdj dyscypliny nauki biologiczne,

w mysl art. 219 ust. 1 pkt 2 ustawy, uwazam:

1.

Wyijasnienie wzorca zmiennosci genetycznej w zasiggu brzanki (B. carpaticus) jako wyniku
postglacjalnej kolonizacji dorzecza Wisty i Dunajca. Wyniki badart molekularnych wskazuja, iz
gatunek powstat na poczatku holocenu. Brzanka pokonywata wododziaty co najmniej 6 razy,
a w obecnym jej zasiegu mozna znalez¢ genetyczne $lady trzech fal ekspansji. Niski poziom
zmiennosci genetycznej jest najprawdopodobniej efektem przejécia kilkukrotnych spadkéw
liczebnoséci w okresie zwiekszania zasiegu (praca 1, J. Fish Biol. 2007 i praca 2, PLOS ONE
2013).

Oszacowanie poziomu zmiennosci genu gtéwnego kompleksu zgodnosci tkankowej (MHC-
DRB) u szopa pracza (P. lotor) i wykazanie, ze populacja europejska posiada znacznie nizszy
poziom zmiennoéci allelicznej niz populacja amerykanska, przy zachowaniu wysokiego
zréznicowania sekwencji tego genu. Stworzony model pozwolit wyjasni¢ wptyw spadku liczby
alleli na funkcjonalne warianty genu MHC-DRB. Habilitant wraz ze wspdétautorami wykazat, ze
u szopa istniejg mechanizmy, ktére promuja genotypy bardziej zréznicowane pod wzgledem
liczby supertypéw MHC. Moga one powstrzymac spadek zmiennosci w loci bedacych pod
wptywem doboru (praca 3, Evol. Appl. 2019).

Wykazanie na podstawie analizy transkryptoméw, iz dobdér naturalny utrzymuje zmiennos¢
funkcjonalng genéw odpornosci w populacjach z inwazyjnej czesci zasigegu szopa pracza,
mimo utraty cze$ci zmiennosci neutralnej na skutek dryfu genetycznego. Habilitant wraz ze
wspdtautorami wskazat trzy grupy gendw opornosci wrodzonej, ktére znajdowaly sig¢ pod
wptywem doboru réwnowazgcego, co najprawdopodobniej pozwala szopom na skuteczng
obrone przed patogenami napotykanymi w nowym zasiegu (praca 4, Evol. Appl. 2022)
Wykazanie odrebnosci genetycznej populacji dzikow zyjacych w miescie w poréwnaniu do
populacji podmiejskich i wskazanie naukowych podstaw dla wypracowania strategii
zarzagdzania populacjami dzikich parzystokopytnych w przestrzeni miejskiej, ktére wchodzg w
konflikt z czlowiekiem (praca 5, Hystrix 2022)

Wykazanie, ze poziom zmiennosci (liczba alleli w locus) wptywa na oszacowanie indeksu
Shannona (H) dla préb réznigcych sie wielkoscia a korzystanie z oryginalnego estymatora w
badaniach genetycznych jest btedne, z wyjatkiem bardzo duzych liczebnie préb. Habilitant
stworzyt nowg funkcje do obliczenia nieobcigzonych estymatoréw H na podstawie danych

genetycznych (praca 6, Peer) 2020).



Podsumowujac, przedstawiony przez dr. Macieja Konopiniskiego zbidr szesciu prac
naukowych, wskazany jako podstawa ubiegania sie o nadanie stopnia doktora habilitowanego
stanowi, w mojej opinii, oryginalne osiagniecie badawcze. Ma ono duze znaczenie dla rozwoju
filogeografii i genetyki populacyjnej, wnoszac istotny wktad w zrozumienie procesoéw ekspansji
gatunkow oraz mechanizmdéw ewolucyjnych ksztattujgcych zmiennosé genetyczng gatunkow
rozszerzajgcych swoj zasieg w réznej skali czasowe;.

Nalezy podkresli¢, ze kazda z prac stanowigcych osiggniecie naukowe dr. Macieja
Konopinskiego ma wysokg wartos¢ naukowq. Wszystkie ukazaty sie w najlepszych czasopismach
naukowych publikujgcych wyniki badan z zakresu nauk biologicznych, w szczegdlnosci biologii
ewolucyjnej. Dwie prace zostaty opublikowane w czasopismie Evolutionary Applications promujacym
zastosowanie nowoczesnych metod badawczych, w tym analiz sekwencjonowania wielkoskalowego
czy transkryptomoéw do szukania odpowiedzi na wazne problemy biologii konserwatorskiej, ochrony
srodowiska czy gospodarowania populacjami zwierzgt. Sumaryczny wspétczynnik wptywu (IF)
czasopism w chwili publikacji artykutéw wynosit 18,66, natomiast punktacja MEiN zgodnie z rokiem
opublikowania — 580 pkt., co jest wynikiem bardzo dobrym. Wyniki badan opisane w
przedstawionym do oceny cyklu artykutéw cieszg sie zainteresowaniem spotecznosci naukowej.
Wedtug Web of Science do chwili obecnej byly cytowane 61 razy, z czego praca nr 6 wydana w Peer)
w roku 2020 — 43 razy.

Wskazane przez dr. Macieja Konopiriskiego osiggniecie naukowe w postaci cyklu szesciu
powigzanych tematycznie publikacji stanowi, moim zdaniem, istotny wkfad Habilitanta w rozwdj
dyscypliny nauki biologiczne, w rozumieniu art. 219 ust. 1 pkt 2 ustawy i moze by¢ podstawa do
nadania stopnia doktora habilitowanego nauk scistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki

biologiczne.

Il Ocena pozostatych osiggniec i aktywnosci naukowej

1. Publikacje naukowe
Dorobek naukowy dr. Macieja Konopinskiego jest zréznicowany tematycznie. Razem z cyklem
szesciu artykutdw bedacym podstawa ubiegania sie o nadanie stopnia doktora habilitowanego,
stanowi go 29 publikacji naukowych, autorskich lub wspétautorskich, z czego 17 zostato
opublikowanych w czasopismach znajdujacych sie w bazie JCR i 12 publikacji w czasopismach spoza
bazy JCR (6 rozdziatéw w monografiach i 6 artykutow). Zdecydowana wiekszo$¢ prac koncentruje sie
wokét zagadnien dotyczacych biordznorodnosci oraz genetyki konserwatorskiej, genetyki

populacyjnej i filogeografii, czesto gatunkdw chronionych takich jak np. suset peretkowany, rys




euroazjatycki, wilk szary czy motyl niepylak mnemozyna. S3 tez prace z zakresu immunologii i prace
poswiecone metodom analizy danych genetycznych.

W dorobku Habilitanta znajduje sie kilka pozycji przedstawiajgcych wyniki badan majacych
znaczgcy wktad w rozwdj nauk biologicznych, w szczegdlnosci te z zakresu genetyki konserwatorskiej i
populacyjnej oraz filogeografii. W mojej ocenie zaliczy¢ do nich mozna najlepiej cytowane prace,
niewtgczone do osiggniecia naukowego, dotyczgce: 1) historii ewolucyjnej niepylaka mnemozyny:
Gratton et al., Mol. Ecol. 2008 (71 cytacji wg Web of Science), 2) zmiennosci genetycznej populacji
rysia euroazjatyckiego: Schmidt et al., Mammal Rev. 2011 (44 cytacje) i Ratkiewicz et al., Anim.
Conserv. 2012 (25 cytacji) oraz 3) zmiennosci genetycznej wilka i hybrydyzacji wilka z psem
domowym: Czarnomska et al., Conserv. Genet. 2013 (54 cytacje) i Pilot et al. Evol. Appl. 2018 {43
cytacje). Prace te majg ugruntowang pozycje w literaturze tematu i wywarty duzy wptyw na rozwdj
badan w tym zakresie.

Praca Gratton et al., Mol. Ecol. 2008, w powstanie ktorej Habilitant miat znaczacy udziat,
dotyczy historii ewolucyjnej niepylaka mnemozyne w Europie. Razem z badaczami z Uniwersytetu Tor
Vergata w Rzymie, dr Maciej Konopiniski przeprowadzit analize zmiennosci sekwencji genu
mitochondrialnego COI u niepylaka z centralnej i wschodniej Europy. Otrzymany wzér zmiennosci byt
wyraZnie zwigzany ze zmianami klimatycznymi obserwowanymi w plejstocenie. Badacze
zaproponowali prawdopodobne szlaki migracji tego gatunku i lokalizacje refugiéw glacjalnych oraz
czas rozejscia sie linii filogenetycznych, wykorzystujgc do tego celu dane molekularne i
paleoekologiczne.

Analizy molekularne préb wykonane przez Habilitanta w badaniach dotyczacych zmiennosci
genetycznej rysia euroazjatyckiego oraz wilka i opisane w pracach opublikowanych w Mammal Rev.
2011, Anim. Conserv. 2012, Conserv. Genet. 2013 i Evol. Appl. 2018 pozwolity wykry¢ wysoki stopien
dywergencji populacji rysia na zachodniej granicy jego zasiegu czy obecnos$¢ mieszarncow wilka z
psem domowym w wiekszosci europejskich populacji wilka. Badania te sg bardzo istotne w
planowaniu skutecznej ochrony duzych drapieznikéw, takich jak rys czy wilk w przeksztatconym
krajobrazie Europy.

Znaczacy wkiad w rozwoj metod analiz danych genetycznych majg takze metodyczne prace
dr. Macieja Konopinskiego. Wczesniej opisane zostato znaczenie pracy nr 6 witgczonej w skitad
osiggniecia habilitacyjnego (Peer/ 2020). Warto jednak zauwazy¢ wktad Habilitanta w rozwéj metod
analitycznych wynikéw sekwencjonowania nowej generacji i zaproponowang przez niego nowa
metode szacowania réznorodnosci nukleotydowej z danych sekwencyjnych zawierajgcych brakujgce
nukleotydy. Osiggniecie to, pokazujace dynamiczny rozwéj warsztatu metodologicznego Habilitanta,

opisane jest w pracy z 2022 roku, opublikowanej w Molecular Ecology Resources.



Biorgc pod uwage specjalizacje naukowa dr. Macieja Konopinskiego, wskazniki
naukometryczne jego prac naukowych s3 bardzo dobre: taczny IF wszystkich publikacji wynosi 58,6,
liczba cytowan bez autocytacji wynosi 327, a indeks h — 9 (wg Web of Science).

Warto podkresli¢, ze Habilitant jest takze popularyzatorem nauki z zakresu ekologii
molekularnej i ochrony przyrody. Swoje osiggniecia badawcze i metodyczne przedstawit w artykutach
naukowych i popularno-naukowych oraz rozdziatach w monografiach naukowych spoza listy JCR,
takich jak ,Réznorodnosc biologiczna Polski” (2003, red Andrzejewski i Weigle), ,Integralna ochrona
przyrody” (2007, red. Grzegorczyk) czy ,Lowiectwo” (2008, red. Okarma i Tomek). Ksigzki te staty si¢

dzi$ uznanymi podrecznikami akademickimi.

2. Udziat w konferencjach naukowych i realizacja projektéw badawczych

Doktor Maciej Konopinski brat czynny udziat w 17 konferencjach krajowych i zagranicznych,
prezentujac wyniki swoich badan, w tym w 8 konferencjach po uzyskaniu stopnia doktora. Habilitant
zrealizowat jako wykonawca 9 projektdw badawczych finansowanych ze srodkéw KBN i MNiSW. Byt
kierownikiem trzech projektow: dwéch grantéw KBN (1999-2001, i 2004-2007) i grantu MNiSW
(2011-14). Obecnie jest wykonawca w grancie NCN (2021-2025). Na uwage zastuguje takze
dziatalnoé¢ ekspercka Habilitanta. Jest on tworca pieciu ekspertyz genetycznych i ekologicznych
wykonanych na potrzeby Senckenberg Museum fiir Naturkunde z Gorlitz w Niemczech (2002 i 2007),

PTOP Salamandra (2015), Tatrzanskiego Parku Narodowego (2016) i spétki Mentor (2020).

3. Aktywnosé naukowa realizowana w ramach funkcjonowania innych uczelni i instytucji

naukowych, w szczegélnosci zagranicznych

Aktywnos¢ naukowga poza macierzystg jednostka badawczg dr Maciej Konopinski prowadzit
zarowno przed jak i po uzyskaniu stopnia doktora. W 2001 roku przebywat na stypendium (stazu
badawczym) z programu Marie Curie Fellowship na Uniwersytecie Barcelonskim, gdzie prowadzit
badania w grupie prof. Montserrat Aguade. W latach 2014-2016 brat udziat w badaniach
prowadzonych w Collegium Medicum Uniwersytetu Jagiellonskiego, ktére dotyczyty funkcjonowania
receptoréow biatkowych w systemie odpornosciowym myszy. Efektem tej wspétpracy sg dwie
wspotautorskie publikacje: Biedron et al. 2015, PLOS ONE i Peruni et al. 2016, Immun. Cell Biol. W
2016 roku Habilitant prowadzit badania w Forschungsinstitut Senckenberg w Gelnhausen (Niemcy)
nad wykorzystaniem mikrochipéw do identyfikacji osobniczej niedzwiedzi. W 2020 roku w ramach
programu COST (European Cooperation in Science and Technology: CA18134 — Genomic Blodiversity
Knowledge for Resilient Ecosystems) uczestniczyt w badaniach zmian poziomu réznorodnosci

genetycznej organizmow wolnozyjgcych, prowadzonych przez Uniwersytet w Sztokholmie, Szwecja.



ll. Whiosek koricowy
Podsumowujac ocene osiggnie¢ naukowych dr. Macieja Konopinskiego, przeprowadzong w

oparciu o kryteria okreslone w art. 219 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i
nauce stwierdzam, iz odpowiadajg one ustawowym wymaganiom. W swoim dorobku naukowym
doktor Maciej Konopinski posiada osiggniecia naukowe, ktdére stanowia znaczny wkiad Habilitanta w
rozwdj dyscypliny nauki biologiczne, w rozumieniu art. 219 ust. 1 pkt 2 ustawy. Jest to zaréwno
przedstawiony do oceny cykl powigzanych tematycznie artykutéw naukowych pt. ,Mechanizmy
ewolucyjne ksztaftujgce réznorodnosé genetyczng gatunkéw w procesie ekspansji”, opublikowanych
w czasopismach naukowych ujetych w wykazie MEiN, jak i inne w/w osiagniecia, opublikowane w
pozostatym dorobku. Ponadto, dr Maciej Konopinski wykazat sig istotng aktywnoscig naukowg
realizowang w innych jednostkach niz macierzysta (Instytut Ochrony Przyrody PAN), w rozumieniu
art. 219 ust. 1 pkt 3 ustawy. Wnioskuje zatem do Komisji Uniwersytetu tédzkiego ds. stopni
naukowych w dyscyplinie nauki biologiczne o nadanie Panu doktorowi Maciejowi Konopifiskiemu

stopnia doktora habilitowanego nauk $cistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki biologiczne.
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