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Ocena osiggniecia habilitacyjnego ,,Dynamika konformacyjna biatek wielodomenowych
w ramach modeli gruboziarnistych” oraz catoksztattu dorobku naukowego, dydaktycznego
i organizacyjnego dra Bartosza Rézyckiego

Podstawowe informacje o autorze

Pan doktor Bartosz Rézycki ukoriczyt studia magisterskie na Wydziale Fizyki Uniwersytetu
Warszawskiego. Tam réwniez, w roku 2006, uzyskat stopieni doktora nauk fizycznych. Po doktoracie
odbyt szereg diugoterminowych stazy naukowych w renomowanych jednostkach badawczych: w Max
Planck Institute of Colloids and Interfaces w Poczdamie, w National Institutes of Health w Bethesda,
Maryland, USA, oraz ponownie (w innej grupie badawczej) w Max Planck Institute of Colloids and
Interfaces w Poczdamie. Niewatpliwie staze te mialy pozytywny wptyw na rozwéj naukowy habilitanta.
Od pazdziernika 2016 dr Rézycki pracuje jako adiunkt w Instytucie Fizyki Polskiej Akademii Nauk
w Warszawie. Pan dr R6zycki jest autorem/wspétautorem szeregu oryginalnych artykutéw naukowych,
materiatow konferencyjnych i publikacji popularyzatorskich. Posiada tez duie doswiadczenie
dydaktyczne oraz umiejetnosci kierowania projektami badawczymi.

Ocena rozprawy habilitacyjnej

Osiggniecie naukowe bedace przedmiotem przewodu habilitacyjnego pana doktora Bartosza
Rézyckiego udokumentowane jest dziewiecioma, powigzanymi tematycznie, artykutami naukowymi
opublikowanymi ‘w renomowanych czasopismach. Zostato to krétko opisane' w autoreferacie
habilitanta. Tytut osiagniecia ,Dynamika konformacyjna biatek wielodomenowych w ramach modeli
gruboziarnistych” jest klarowny, aczkolwiek w mojej opinii niezbyt elegancki jezykowo. Treéé
autoreferatu, pomijajac pare drobnych usterek stylistycznych i btedéw typograficznych, jest dobrze
przemyslana i jasno prezentuje gtéwne wyniki badawcze stanowigce podstawe osiagniecia.

Artykuly naukowe bedace podstawa prezentowanego przez habilitanta osiggniecia to:

1. Bartosz Rozycki, Young C. Kim, Gerhard Hummer. SAXS ensemble refinement of ESCRT-III
CHMP3 conformational transitions. Structure 19: 109-116 (2011).

2. Evzen Boura, Bartosz Rézycki, Dawn Z. Herrick, Hoi Sung Chung, Jaroslav Vecer, Witliam A.
Eaton, David S. Cafiso, Gerhard Hummer, James H. Hurley. Solution structure of the ESCRT-I
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complex by smalf angle X-ray scattering, EPR, and FRET spectroscopy. Proc. Natl. Acad. Sci. USA
108: 9437-9442 (2011).

3. Evzen Boura, Bartosz Rézycki, Hoi Sung Chung, Dawn Z. Herrick, Bertram Canagarajah, David
S. Cafiso, William A. Eaton, Gerhard Hummer, James H. Hurley. Solution structure of the ESCRT-
1 and -1l supercomplex: implications for membrane budding and scission. Structure 20: 874-
886 (2012).

4. Bartosz Rézycki, Evzen Boura, James H. Hurley, Gerhard Hummer. Membrane-elasticity model
of coatless vesicle budding induced by ESCRT complexes. PLoS Comp. Biol. 8: 1002736 (2012).

5. Bartosz Rézycki, Marek Cieplak, Mirjam Czjzek. Large conformational fluctuations of the multi-
domain xylanase Z of Clostridium thermocellum. J. Struct. Biol. 191: 68-75 (2015).

6. Bartosz Rozycki, Marek Cieplak. Stiffness of the C-terminal disordered linker affects the
geometry of the active site in endoglucanase Cel8A. Mol. BioSyst. 12: 3589-3599 (2016).

7. Bartosz Rézycki, Pierre Andre Cazade, Shane O'Mahony, Damien Thompson, Marek Cieplak.
The length but not the sequence of peptide linker modules exerts the primary influence on the
conformations of protein domains in cellulosome multi-enzyme complexes. Phys. Chem.
Chem. Phys. 19: 21414-21425 (2017).

8. Bartosz R6zycki, Lukasz Mioduszewski, Marek Cieplak. Unbinding and unfolding of adhesion
protein complexes through stretching: Interplay between shear and tensile mechanical
clamps. Proteins: Struct., Funct., Bioinf. 82: 3144-3153 (2014).

9. Bartosz Rozycki, Marek Cieplak. Citrate synthase proteins in extremophilic organisms: Studies
within a structure-based model. J. Chem. Phys. 141: 235102 (2014).

Te dziewig¢ artykuldw, opublikowanych w latach 2011-2016, przedstawia spdjne tematycznie
i znaczace dla fizyki teoretycznej i biologii strukturalnej wyniki badan dra Roézyckiego
i wspotpracownikéw. Wiadomo, ze nie jest fatwo dokladnie oceni¢ wkiady indywidualne
w pracach wspoétautorskich. Niemniej, spdjnos¢ tematyczna prezentowanych badan, pomimo ie
realizowano je w réznych grupach naukowych, a takze o$wiadczenia wspétautoréw, przekonuja mnie,
ze dr Rozycki miat znaczacy lub gtédwny udziat autorski w planowaniu, wykonaniu i prezentaciji tych
badan. Wszystkie wymienione publikacje ukazaty sie w renomowanych czasopismach anglojezycznych
o zasiegu $wiatowym i wysokich wspédtczynnikach oddziatywania — Impact Factor (IF), od IF blisko 10
dla publikacji nr 2 do po 2-7 punktéw IF dla pozostatych publikacji. Pomimo ze wszystkie omawiane
artykuly ukazaty sie stosunkowo niedawno, spotykaja sie one ze znacznym zainteresowanie innych

badaczy, o czym $wiadczy duza liczba cytowan. Na przyktad praca nr 1 byta juz cytowana ponad 100
razy.

Prace publikowane w renomowanych czasopismach naukowych, a takich dotyczy
prezentowane osiagniecie, podlegaja zawsze rygorystycznej ocenie pod wzgledem poprawnosci
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metodycznej, a takze jakosci i wagi omawianych wynikdw. Recenzentami prawie zawsze sg wysokiej
klasy specjalisci zajmujacy sie ta sama lub zblizong tematyka badawcza. Oczywiscie, recenzenci nawet
renomowanych czasopism czasem nietrafnie oceniajg zgtaszane do druku artykuty, ale takie sytuacje
sg niezbyt czeste i zwykle ewentualne biedy oceny nie s3 razace. Stad opublikowanie cyklu artykuiéw
w renomowanych czasopismach $wiadczy o wysokim poziomie prowadzonych badan. Dlatego tez
pomine szczegdlowa oceng poszczegdinych publikaciji skfadajacych sie na rozprawe, a jedynie krétko
omowie moim zdaniem najwazniejsze uzyskane wyniki.

Modelowanie molekularne to poteine narzedzie (a raczej narzedzia) badawcze biologii
strukturalnej, lub jak kto woli fizyki biologicznej. Dla bardzo matych uktadéw, atoméw, niewielkich
czasteczek czy roztworéw prostych zwigzkéw matoczasteczkowych, moiliwe jest modelowanie
molekularne na poziomie kwantowym. Dla nieco wigkszych uktadéw duzo informacji o strukturze
i dynamice mozna uzyskaé metodami dynamiki molekularnej. Fizyka i chemia teoretyczna biomolekut
musza jednak radzi¢ sobie ze znacznie bardziej ztozonymi ukfadami. Na dodatek wiele waznych
probleméw dotyczy skali czasowej niedostepnej klasycznej dynamice molekularnej. Najszybsze,
dedykowane, komputery pozwalaja dzié wiarygodnie symulowa¢ metodami klasycznej dynamiki
molekularnej duze zmiany strukturalne (na przykiad procesy formowania struktury natywnej) tylko dla
niektérych malych biatek jednodomenowych. To stanowczo za mafo dla studiowania struktury
i dynamiki duzych biomakromolekut i ich komplekséw. Stad olbrzymie, i stale rosnace, znaczenie
modeli gruboziarnistych, gdzie uproszczony opis struktury atomowej i {lub) uproszczony model
oddziatywan pozwalaja symulowaé duzo wigksze ukiady i diuzsze procesy. Oczywiscie, wykorzystanie
jakiegokolwiek modelowania gruboziarnistego jest zawsze kompromisem pomigdzy zakresem
stosowalnoéci a doktadnoscig uzyskanego obrazu badanych zjawisk. Czgsto skuteczne jest madre
potacznie metod gruboziarnistych z metodami atomistycznymi w wydajnych schematach modelowania
zintegrowanego. Wiasnie tego rodzaju zagadnieih dotyczy recenzowana rozprawa habilitacyjna. Autor
wykorzystuje metody modelowania gruboziarnistego (zwykle w potaczniu z innymi metodami
modelowania) do badania dynamiki wybranych uktadéw duzych biatek. Takie badania biatek mogg by¢
istotne dla zrozumienia ich funkcjonowania w zywych organizmach.

Publikacje wtgczone do rozprawy mozina podzieli¢ na trzy grupy tematyczne (podobnie jak to
jest w autoreferacie habilitanta):

Gruboziarniste modelowanie struktury i dynamiki biatek w oparciu o fragmentaryczne dane
doswiadczalne. Prace 1-4 opisujg bardzo ciekawy sposdb wykorzystania modelowania
gruboziarnistego do interpretacji danych uzyskanych z pomiaréw SAXS (Small-Angle X-ray Scattering).
Pomiary SAXS dostarczaja przyblizonych informacji o ksztatcie globuli lub kompleksu biatkowego. Takie
dane moga byé wykorzystane jako wigzy przestrzenne w symulacjach. Poniewaz klasyczne symulacje
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MD byty niepraktyczne ze wzgledu na rozmiar badanych komplekséw biatek ESCRT (regulujgcych
transport i inne duze zmiany strukturalne w wielu organizmach) i skale czasowa obserwowanych zmian
strukturalnych, potrzebne bylo zastosowanie metod gruboziarnistych. Jako metode symulaciji
gruboziarniste] wykorzystano model Kima i Hummera (KH), w ktérym cale aminokwasy
reprezentowane s jako pojedyncze, kuliste, pseudoatomy. Bardzo proste potencjaly ,statystyczne”
opisuja oddziatywania takich pseudoatoméw. W ten sposéb mozliwe jest symulowanie olbrzymich
zmian strukturalnych. Wyniki symulacji podlegaty odpowiedniej analizie skupien, aby reprezentatywne
przyblizone struktury wykorzysta¢ do interpretacji danych SAXS. To bardzo pomystowy i zaskakujaco
skuteczny sposéb interpretacji fragmentarycznych danych strukturalnych. Nic dziwnego wiec, ze prace

te maja juz po paru latach od ich ukazania sig¢ ponad 100 cytowar\ i spodziewam sig, ze liczba ta bedzie
nadal szybko rosta.

Modelowanie biatek z nieustrukturyzowanymi fragmentami. W publikacjach 5-7 opisano ciekawe
badania teoretyczne duiych komplekséow biatkowych ~ celulozoméw. Niezbyt wiele wiadomo
o strukturze i mechanizmie funkcjonowania tych komplekséw, aczkolwiek struktury pojedynczych
domen sg czesciowo zbadane. Te duze kompleksy sktadajg sige z mniejszych elementéw strukturalnych,
ktorymi sy skafoldyny, zbudowane z kolei z wielu domen zwanych kohezynami (o dobrze okreélonej
strukturze przestrzennej), potaczonych nieustrukturyzowanymi fragmentami oligo/polipeptydowymi.
Motliwe, ze funkcjonowanie celulozymu w duzej mierze zalezy od zmiennosci strukturalnej tych
fragmentéw. Oczywiscie klasyczne modelowanie metodami MD struktur i dynamiki tak wielkich
komplekséw jest niemoiliwe. Pan dr Rézycki zaproponowat wiec wykorzystanie paru metod
modelowania wielkoskalowego, od modeli typu KH, gdzie pojedyncze domeny byly traktowane jako
obiekty o statym ksztalcie, a taczniki peptydowe jako gietkie tafdcuchy pseudoatoméw
reprezentujgcych pojedyncze reszty aminokwasowe, az po modelowanie duzych jednostek za pomoca
opartego na znanej strukturze, gietkiego modelu Go (dawno temu zaproponowanego przez Nobuhiro
Go). Interpretacja wynikéw modelowania gruboziarnistego byla wspierana przez symulacje

petnoatomowe. Symulacje wyjasnily niektore, wczesniej trudne do interpretacji, znane fakty
dos$wiadczalne.

Stabilnos¢ bialek wielodomenowych. Model Go byt réwniez wykorzystany do badania metodami
dynamiki molekularnej stabilnosci termicznej i mechanicznej wybranych komplekséw biatkowych
(prace 8-9). Prosty, klasyczny, model Go, gdzie uwzgledniane oddziatywania miedzyatomowe
ograniczone s3 wylycznie do odziatywan istotnych dla stanu natywnego, jest oczywiécie modelem
mocno przyblizonym o ograniczonych zastosowaniach. Na przyklad, nie moie on poprawnie
uwzglednia¢ zadnych struktur posrednich, ktére nie s3 podobne do fragmentéw znanej struktury
natywnej. Klasyczne, oparte na strukturze, modele mogg by¢ jednak istotnie rozszerzane, tak aby
oprécz oddziatywan natywnych uwzgledniaty inne, alternatywne oddziatywania, nie koniecznie istotne
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dla jednego wariantu strukturalnego. W swoich pracach habilitant zaproponowat bardzo obiecujace
sposoby symulacji stabilnosci wielkich uktadéw biatkowych, gdzie pole sitowe typu Go zostato

uogdlnione poprzez uwzglednienie specyficznych oddziatywarh wynikajacych z analizy dodatkowych
danych doswiadczalnych.

. Ocena dorobku naukowego

Od poczatku swojej pracy naukowej pan dr Rozycki zajmowat sie problemami fizyki
statystycznej i fizyka materii migkkiej, ze szczeg6inym zastosowaniem do zagadnie waznych dla
biologii strukturainej. Juz jego rozprawa doktorska zatytutowana ,Stochastyczne modele adhezji bion
komérkowych poza réwnowagy termodynamiczng” byta doskonatym przyktadem tego typu badari
interdyscyplinarnych. Po doktoracie zakres zainteresowari badawczych doktora Rézyckiego jeszcze sig
rozszerzyt. Szczegdlnie znaczace i bardzo ciekawe byty jego badania proceséw adhezji bton lipidowych
oraz adhezji i zmian fazowych w wielosktadnikowych bionach. Wykorzystane zostaly zaawansowane
metody analizy statystycznej i symulacji komputerowych, w tym symulacji Monte Carlo. Dr Rzycki
zajmowat sie tez interpretacja danych doswiadczalnych (w szczegélnosci SAXS) dla biatek. Bardzo
ciekawe s3 jego prace dotyczace bton komérkowych i biatek blonowych. Wszystkie te prace, wiacznie
z publikacjami sktadajacymi si¢ na rozprawe habilitacyjna, dowodza doskonatego przygotowania
teoretycznego i umiejetnosci wykorzystania znanych technik w badaniu waznych uktadow
biologicznych. Pan dr Rozycki jest wspétautorem 33 artykuiéw naukowych, w wigkszosci
opublikowanych w czasopismach o wysokim indeksie IF. Jego publikacje byly cytowane juz ponad 800
razy, a wskaznik Hirscha jego dorobku publikacyjnego wynosi 16. To wyniki powyzej $redniej dia
ubiegajacych sie o stopieri doktora habilitowanego w naukach $cistych (w Polsce).

Dziatalnoéé popularyzatorska, dydaktyczna i organizacyjna

Pan dr. Bartosz Rézycki prezentowat swoje prace naukowe na licznych konferencjach
naukowych. Brat tez udziat w popularyzacji nauki. Jego doswiadczenie dydaktyczne jest dobrze
udokumentowane. Ma tez doswiadczenie w zdobywaniu $rodkéw na dziatalno$¢ naukowa
i w kierowaniu samodzielnych projektéw badawczych (granty NCN i grant Ministerstwa Nauki
i Szkolnictwa Wyzszego). Co wazne, pracowat juz, z duzym powodzeniem, w kilku renomowanych
grupach badawczych w Polsce i poza granicami. Wedtug dostgpnych mi danych jest wigc stosunkowo

mitodym badaczem doskonale przygotowanym do prowadzenia samodzielnej dziatalnosci naukowej
i dydaktycznej.
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Podsumowanie

Po zapoznaniu sie z dorobkiem naukowym pana dra Bartosza Roézyckiego oraz
z dostarczonymi mi dokumentami na temat jego udzialu w opisywanych badaniach, a takze o jego
dorobku dydaktycznym i organizacyjnym, jestem w petni przekonany, Ze spetnia on wszystkie
zwyczajowe i formalne wymagania stawiane habilitaciom (wedtug Ustawy z dnia 14 marca 2013 roku
o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki). Opinia moja
uwzglednia kryteria podane w rozporzadzeniu Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia 1 wrzesnia
2011 r. w sprawie kryteridw oceny osiggnie¢ osoby ubiegajacej sie o nadanie stopnia doktora

habilitowanego. W petni popieram wniosek o nadanie panu dr Bartoszowi R6zyckiemu stopnia doktora
habilitowanego.

Prof. dr hab. Andrzej Koliriski
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