OCENA OSIAGNIECIA NAUKOWEGO | ISTOTNEJ AKTYWNOSCI NAUKOWEJ W POSTEPOWANIU
HABILITACYJNYM DR N.MED. KAROLA JULIANA SERWINA

Przedstawione do oceny osiggniecie naukowe: , Wykorzystanie epidemiologii molekularnej do
rekonstrukcji introdukcji, ewolucji i rozprzestrzeniania sie nowych wariantéw HIV-1 i SARS-CoV-2"
stanowigce cykl pieciu tematycznie powigzanych publikacji.

. Sylwetka zawodowa osoby ubiegajacej sie o nadanie stopnia naukowego doktora
habilitowanego

Doktor nauk medycznych Karol Julian Serwin ukonczyt jednolite studia magisterskie na
Uniwersytecie Jagielloriskim, gdzie w dniu 26.10.2010 r. uzyskat tytut naukowy magistra w dziedzinie
biotechnologii za przygotowanie i obrone rozprawy pt. ,Enzymatyczne odcinanie biatek fuzyjnych za
pomocq proteazy serynowej Sp1B” nadany uchwatg Rady Wydziatu Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii
Uniwersytetu Jagiellonskiego w Krakowie. Stopiert doktora nauk medycznych w dziedzinie biologii
medycznej uzyskat w dniu 16.06.2015 r. po obronie rozprawy doktorskiej pt. ,,Wstepna identyfikacja
czynnika chemokinetycznego wystepujgcego w ptynach ustrojowych pacjentow z nowotworem
gruczotu krokowego” przed Radg Wydziatu Lekarskiego z Oddziatem Nauczania w jezyku Angielskim,
Pomorskiego Uniwersytetu Medycznego w Szczecinie.

Jednoczesnie Dr Serwin poszerzat swoje wyksztatcenie w ramach studidw podyplomowych. W
2013 r. ukonczyt niestacjonarne studia podyplomowe ,Menedzer Badan Naukowych i Prac

Rozwojowych” w Wyzszej Szkole Ekonomii i Innowacji w Lublinie — Polska Fundacja Osrodkow
Wspomagania Rozwoju Gospodarczego. Ponadto w 2019 r. otrzymat dyplom ukoriczenia studiéw
podyplomowych ,Menedzer i audytor systemu zarzadzania jakoscig” przyznany przez

Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w Szczecinie.

W trakcie kariery badawczej i naukowej Dr Serwin uczestniczyt w realizacji projektéw badawczych
finansowanych przez Narodowe Centrum Nauki (Sonata Bis-8; Miniatura-2; Maestro), Agencje Badan
Medycznych (2020/ABM/COVID19/0059) i wspodtfinasowanego przez UE programu POIG
(POIG.01.01.02-00-109/09). Wspotpracowat i odbywat wizyty stazowe w krajowych i zagranicznych
osrodkach naukowo-badawczych, w tym w amerykanskich i europejskich osrodkach specjalizujgcych
sie w badaniach wirusologicznych, HIV i AIDS (Uniwersytet Kalifornijski w San Diego, USA; Uniwersytet
Louisville, Oklahoma, USA; Uniwersytet Erazma w Rotterdamie, Niderlandy; Uniwersytet Heinricha
Heinego, Dusseldorf, Niemcy; Katolicki Uniwersytet, Leuven, Belgia). W ramach prac badawczych nad
przygotowaniem ocenianego osiggniecia naukowego nawigzat wspétprace z 10 krajowymi osrodkami
zajmujgcymi sie problematyka leczenia zakazen HIV i HCV. Dziatalno$¢ dydaktyczna Dr Serwina
obejmowata prowadzenie zaje¢ dydaktycznych z przedmiotu fizjologia na kierunku lekarskim i w
ramach ksztatcenia podyplomowego z zakresu analityki medycznej, jak rowniez jedno promotorstwo
pomocnicze —w toku. Publikacje i dziatalno$é naukowa dr Serwina byta przedmiotem 2 nagrdd | stopnia
przyznanych przez PTN AIDS, czterech nagrdd przyznanych przez Rektora PUM. Dr Serwin uzyskat tez
stypendium IAS-USA na udziat w konferencji CROl w 2023 r.

Przedstawiony we wniosku o nadanie stopnia naukowego dr hab. dorobek publikacyjny
Dr Serwina wynosi 2246 pkt. MEiN, zas sumaryczna wartos¢ wspotczynnika oddziatywania (Impact
Factor) = 143,108. Dr Serwin jest autorem /wspdtautorem/ 22 petnotekstowych prac oryginalnych
posiadajgcych taczny IF= 135,281. Sumaryczna liczba cytowan prac Dr Serwina (bez autocytowan)
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wyniosta na dziert 01.03.2023 r. 148 oraz 161 odpowiednio dla baz danych Web of Science i Scopus.
Siedem publikacji dr Serwina byto przynajmniej 7 razy cytowane w publikacjach innych autoréw (Indeks
H=7). Dr Serwin posiada w swoim dorobku 2 rozdziaty w monografii naukowej.

Dorobek Dr Serwina przedstawiony we wniosku o nadanie stopnia naukowego dr hab. swiadczy o
jego istotnym naukowym rozwoju od uzyskania stopnia doktora, potwierdza podstawowe
doswiadczenie dydaktyczne oraz zaangazowanie wnioskodawcy nie tylko w oryginalne badania
naukowe ale réwniez w rozwdj kadry naukowej, jako promotor pomocniczy doktoranta.

1. Ocena osiggniecia naukowego

Przedstawione do oceny osiggniecie naukowe: , Wykorzystanie epidemiologii molekularnej do
rekonstrukcji introdukcji, ewolucji i rozprzestrzeniania sie nowych wariantow HIV-1 i SARS-CoV-2"
jest cyklem pieciu tematycznie powigzanych publikacji, dotyczagcym wykorzystania metod analizy
sekwencji nukleotydowych genomu (lub jego fragmentéw) wybranych RNA wiruséw (HIV
i SARS-CoV-2) do okreslenia podobienstwa genetycznego wirusdw danego gatunku obecnych w
probkach pobranych od pacjentow w rdznej lokalizacji geograficznej i czasie, celem wskazania
ewentualnych powigzan pomiedzy poszczegdlnymi pacjentami oraz $ledzenia zmian genetycznych w
trakcie szerzenia sie zakazen, wykazania czasu trwania i wtasciwosci biologicznych (klinicznych)
poszczegblnych linii genetycznych. Dr Serwin jest pierwszym autorem wszystkich 5 publikacji
sktadajgcych sie na cykl prac zespotowych (wioloautorskich), ktory obejmuje nastepujace tytuty (H1-
H5):

e (H1) Molecular epidemiology and HIV-1 variant evolution in Poland between 2015 and 2019.
Sci.Rep.2021;

e (H2) Detection of Polish cases of highly virulent subtype B of HIV-1 originating in the
Netherlands. J.Med.Vir. 2022;

e (H3) Circulation of HIV-1 A6 variant in the East border of European Union — dynamics of the
virus transmissions between Poland and Ukraine. Clin. Infect. Dis. 2023;

e (H4) Molecular evolution and epidemiological characteristics of SARS-CoV-2 in (northwestern)
Poland. Viruses 2021;

e (H5) Phylodynamic dispersal of SARS-CoV-2 lineages circulating across Polish-German border
provinces. Viruses 2022.

Zgodnie z przedstawionymi we wniosku deklaracjami witasnymi i wspdtautoréw, Dr Serwin we
wszystkich publikacjach ww. cyklu odegrat wiodgcy role w zakresie opracowania koncepcji badan,
przeprowadzenia kluczowych analiz statystycznych (bioinformatycznych), wizualizacji i interpretacji
wynikéw oraz zaproponowaniu wnioskow.

Tworzace cykl tematyczny publikacje ukazaty sie w latach 2021-2023, w uznanych
miedzynarodowych, recenzowanych czasopismach naukowych. Ich tgczny wspodtczynnik oddziatywania
(IF) osiggnat wartos¢ 58,324 (610 pkt. MEiN). Trzy (H1-3) z 5 publikacji cyklu dotyczg problemu zakazen
HIV zas dwie (H4-5) dotyczyty SARS-CoV-2. Ze wzgledu na znaczne rdznice w epidemiologii zakazen
tymi wirusami publikacje sktadowe cyklu tematycznego H1-3 i H4-5 zostaty poddane odrebnej ocenie,
mimo iz oba zagadnienia (HIV i SARS-CoV-2) tgczy stosowanie tych samych narzedzi badawczych
(metodologia analiz sekwencji nukleotydowych). Ze wzgledu na fakt, iz publikacje sktadowe cyklu
poddane zostaty indywidualnej, fachowej recenzji na etapie prac redakcji czasopism naukowych oraz
weryfikacji przez globalng spotecznos¢ naukowg, szczegdétowa metodologia przeprowadzonych analiz
statystycznych (bioinformatycznych i filogenetycznych) nie byta przedmiotem oceny w ramach
niniejszej recenzji.
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Il.a Ocena osiggniecia naukowego w zakresie epidemiologii i charakterystyki genetycznej HIV

Tematyka dotyczaca wirusa HIV dominuje w ocenianym osiggnieciu naukowym. Zostafa
przedstawiona w publikacjach H1-3, w zakresie okreslonym w celach badan przedstawionych w
autoreferacie tj.: (i) charakterystyka wariantow HIV-1 i okreslenie ich ewolucji w latach 2015-2019; (ii)
identyfikacja szczepéw HIV-1 o zwiekszonej wirulencji; (iii) stworzenie modelu (filogeograficznego)
transmisji HIV-1 pomiedzy pacjentami pochodzacymiz wybranych regiondw Ukrainy i Polski. Publikacje
te powstaty z wykorzystaniem materiatu badan (prébki zawierajace wirusa HIV lub sekwencje
nukleotydowe genoméw lub fragmentéw HIV) pochodzacego z wielu osrodkéw w Polsce, co nalezy
uznac za istotny atut ocenianego osiggniecia naukowego nie tylko w zakresie organizacyjnym ale
przede wszystkim w odniesieniu do koncepcji badan opisanych w publikacjach H1-3. Zebranie ww.
danych o sekwencjach nukleotydowych HIV-1 od pacjentéw zbadanych w wielu osrodkach na terenie
Polski zapewnito kluczowg dla badan modelowych/bioinformatycznych reprezentatywnosé¢ proby
,krajowej” co ma istotne znaczenie w przypadku odnoszenia danych krajowych do danych
zgromadzonych w miedzynarodowych bazach sekwencji nukleotydowych. W badaniach podobieristwa
sekwencji nukleotydowych zbioréw osobnikéw wybranych organizmoéw (w tym wiruséw), a nastepnie
ekstrapolowania stwierdzonych rdznic na relacje filogenetyczne, funkcjonalne (np. wirulencja) lub
geograficzne (tzw. filogeograficzne), w wyniku ktérych otrzymujemy matematyczny model relacji
miedzy poszczegdlnymi osobnikami, krytycznym parametrem jest odpowiednia dla postawionych tez
badawczych reprezentatywnos$é ,probek” w badanych zbiorach. W przedstawionym do oceny
osiggnieciu naukowym Dr Serwin i wspdétautorzy dotozyli staran aby ten kluczowy wymadg spetnic¢
najlepiej jak to byto mozliwe dla kazdej z publikacji H1-3.

Oceniane osiggniecie naukowe w zakresie dotyczagcym HIV-1 stanowito:

e  stworzenie swoistej ,mapy molekularnej” rozktadu wariantéw HIV-1 w Polsce powigzanej z
kluczowymi parametrami klinicznymi (publikacja H1) co potwierdzito dominacje subtypu B a
jednoczesnie dookreslito udziat subtypu A (A6) wykazujgc przewage transmisji wariantow innych
niz B w drodze kontaktow heteroseksualnych;

e wykazanie w badaniach retrospektywnych obecnosci w Polsce wysoce wirulentnych wariantéw
HIV-1 oraz potwierdzenie skutecznego leczenia pacjentéw zakazonych tymi wariantami
(publikacja H2);

e uszczegdtowienie wiedzy na temat subtypu A6 HIV-1 w Polsce oraz wykazanie podobieristwa
szczepow tego subtypu do szczepdw A6 obecnych u oséb zakazonych HIV na Ukrainie, w stopniu
wskazujgcym na migracje transgraniczng i krazenie tego subtypu wewnatrz kraju, gtéwnie
wykrawanego w duzych aglomeracjach miejskich.

Powyzsze wnioski z przeprowadzonych analiz genetycznych HIV-1 oraz obserwacji i danych kliniczno-
epidemiologicznych sktadajg sie na oryginalne i nowatorskie osiggniecie naukowe, ktdre stanowic
moze cenne ukierunkowanie dla klasycznych naukowych badan epidemiologicznych oraz dla nadzoru
epidemiologicznego nad HIV/AIDS w Polsce.

Il.b Ocena osiggniecia naukowego w zakresie epidemiologii i charakterystyki genetycznej
SARS-CoV-2

W ocenianym osiggnieciu naukowym tematyka dotyczgca wirusa SARS-CoV-2 zostata ujeta w
publikacjach H4-5, ktére — co nalezy szczegdlnie podkresli¢- powstaty w latach 2021 (maj) — 2022
(marzec) pandemii COVID-19, to jest w okresie, w ktorym w USA, UK, UE i wielu innych krajach nastgpit
niespotykany wczesniej w epidemiologii choréb zakaznych wzrost liczby analiz petnego genomu
czynnika zakaznego dla celéw epidemiologicznego nadzoru genomowego. Zjawisko to byto szczegdlnie
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widoczne w Polsce, gdzie z poczatkiem 2021 roku, dzieki wsparciu ECDC, ABM i MZ w kraju powstata
sie¢ nadzoru genomowego nad COVID-19 w ramach ktérej wybrane w placdwkach Panistwowej
Inspekcji Sanitarnej prébki od pacjentdw zakazonych SARS-CoV-2 byty przekazywane do analiz WGS, a
po okresleniu wariantu wirusa i submisji do bazy GISAID EpiCoV w powigzaniu z danymi
epidemiologicznymi, zanonimizowane indywidualne przypadki zakazen z Polski zgtaszane byty do
Europejskiego Systemu Nadzoru Epidemiologicznego (TESSy). Przywotanie ww. okolicznosci jest
istotne dla oceny znaczenia prac H4 i H5 dla krajowej spotecznos$ci naukowej zajmujacej sie tematyka
SARS-CoV-2.

Dr Serwin i wspotautorzy publikacji H4 jako jedni z pierwszych w kraju dokonali szczegétowej
analizy naukowe] sekwencji SARS-CoV-2 ze zbioréw PUM i sekwencji zgtoszonych z Polski (takze w
ramach ww. krajowego nadzoru genomowego) do bazy GISAID EipCoV do dnia 01.03.2021 r. Podkresli¢
nalezy ze manuskrypt publikacji H4 zostat zgtoszony do redakcji juz 19 maja 2021 r., co swiadczy o
efektywnym wykorzystaniu przez Dr Serwina doswiadczenia w zakresie statystycznych analiz sekwencji
nukleotydowych wirusa HIV-1, pokazujgc jednoczesnie ze ,platforma analityczna” tzw. epidemiologii
molekularnej jest narzedziem uniwersalnym niezaleznie od rodzaju drobnoustroju, jesli tylko dostepny
jest reprezentatywny i liczebnie znaczacy zbiér sekwencji nukleotydowych danego drobnoustroju. W
tym aspekcie metodologicznym w petni uzasadniony jest zaproponowany przez Dr Serwina tytut
osiggniecia naukowego ,Wykorzystanie epidemiologii molekularnej do rekonstrukcji introdukcji,
ewolucji i rozprzestrzeniania sie nowych wariantow HIV-1 i SARS-CoV-2”. Jednoczesnie publikacja H4
stanowi opis stanu zréznicowania genetycznego SARS-CoV-2 w pierwszym roku pandemii COVID-19,
pokazujgc dominacje 3 klad wirusa i narastanie jego zréznicowania wraz ze wzrostem liczby zakazen
oraz liczby dostepnych sekwencji nukleotydowych wirusa od pacjentdw w Polsce. Z perspektywy czasu
natomiast publikacja H4 i ostatni wniosek autoreferatu dotyczacy tej publikacji (str. 26 wniosku)
pokazuje, ze proponowanie tez odnoszgcych sie do wigzania wzrostu liczby mutacji w genomie nowo
pojawiajgcego sie wirusa chorobotwérczego ze wzrostem jego zjadliwosci nie zawsze jest uzasadnione,
czego przyktadem jest wariant Omicron wirusa SARS-CoV-2. Wnioskowanie o powigzaniu zjadliwosci
patogenu i liczby zachorowan wytacznie na podstawie analizy zmiennosci genetycznej (ewolucji)
patogenu jest niewystarczajace jesli nie uwzglednia sie zmian adaptacyjnych w populacji gospodarza
takich jak narastanie odpowiedzi immunologicznej, zwtaszcza na poziomie populacyjnym. To zas
pokazuje, ze platforma analityczna epidemiologii molekularnej jest narzedziem uniwersalnym, o tyle
interpretacja wynikow uzyskanych modeli matematycznych zawsze wymaga uwzgledniania wiedzy o
biologii i epidemiologii badanego drobnoustroju. Konkluzja ta nie umniejsza znaczenia publikacji H4,
podkresla jedynie potrzebe krytycznego podejscia do interpretacji wynikow nowego, bardzo
wydajnego i niewatpliwie stanowigcego przysztos¢ mikrobiologii medycznej i epidemiologii chordb
zakaznych narzedzia jakim jest petnogenomowa analiza sekwencji nukleotydowych (WGS).

Publikacja H5 powstata w wyniku analizy bardzo obszernego zbioru danych (sekwencji)
pozyskanych z bazy GISAID, obejmujgcego sekwencje SARS-CoV-2 z probek pacjentédw z zachodnich
wojewoédztw Polski i wschodnich landéw Niemiec. Celem pracy byto przesledzenie powigzan i
transmisji SARS-CoV-2 miedzy obywatelami Niemiec i Polski (transmisje dwunarodowe). W pierwszym
etapie Dr Serwin ze wspodfautorami dokonat odpowiedniego wazenia zbioru danych ze wzgledu na
udziat dominujgcego wariantu Alfa i innych wariantéw oraz reprezentatywnos$¢ geograficzng,
zapewniajgc metodologiczng i epidemiologiczng poprawnos¢ badanej préby, co byto bardzo istotne ze
wzgledu na szczegdtowosci analiz i mozliwos¢ uzyskania zaburzonego obrazu sytuacji epidemicznej
podczas interpretacji wynikow. Wtasciwe analizy dotyczyty miedzy innymi progresji wariantu Alfa,
wypierania innych wariantéw oraz identyfikacji kluczowych weztéw (regionéw) przygranicznej
transmisji SARS-CoV-2.

Stronad41z6



Il.c. Podsumowanie znaczenia przedstawionego do oceny osiggniecia naukowego w zakresie
poznawczym i wdroZzeniowym

Przedstawione do oceny osiggniecie naukowe pt. ,,Wykorzystanie epidemiologii molekularnej do
rekonstrukcji introdukcji, ewolucji i rozprzestrzeniania sie nowych wariantow HIV-1 i SARS-CoV-2"
uznac nalezy za oryginalne i znaczace uzupetnienie stanu wiedzy w dziedzinie mikrobiologii wirusowych
chordb zakaznych (HIV/AIDS i COVID-19) jak réwniez we wdrazaniu analiz genomowych oraz metod
modelowania matematycznego na podstawie podobienstwa genetycznego jako skutecznego narzedzia
w retrospektywnej epidemiologicznej analizie ognisk i klastréw zakazen.

Publikacje wchodzgce w sktad cyklu tematycznego stanowigcego osiggniecie naukowe tgczy
wspolny warsztat badawczy, ktéry Dr. Serwin efektywnie dostosowat do analizy dwéch istotnie roznych
ze wzgledu na drogi zakazenia i przebieg kliniczny probleméw zdrowotnych. Co wiecej, wyniki prac
cyklu tematycznego wskazujg réwniez, ze zastosowana metodologia i strategia analiz genomowych,
moze na podstawie ,zapisu” genetycznego uzupetniaé lub wyklucza¢ hipotezy epidemiologiczne
stawiane w badaniach transmisji zakazen, gdy brakuje klasycznego powigzania epidemiologicznego. O
ile ogdlny charakter tego stwierdzenia nie stanowi nowosci i znany jest od lat, o tyle w kontekscie
ocenianego osiggniecia istotna jest skala i skuteczno$¢ zastosowanych rozwigzan w praktyce.
Jednoczesnie prace badawcze Dr Serwina wpisujg sie w dynamicznie rozwijajacy sie trend (i pilng
potrzebe) wykorzystania danych genomowych z sekwencjonowania WGS w praktyce epidemiologii
choréb zakaznych do sledzenia oraz przewidywania kierunkéw i skali transmisji zakazen. To za$
wymaga ,zréwnowazenia” rozpowszechnionej w pandemii COVID-19 dostepnosci platform do
wykonywania sekwencjonowania petnego genomu i uzyskiwanych t3 drogg obszernych zbiorow
danych metodami analitycznymi pozwalajgcymi skutecznie, szybko i wtasciwe te dane interpretowac.
Przedstawione do oceny osiggniecie naukowe stanowi praktyczny obraz mozliwosci dziatan w tym
kierunku. W zakresie poznawczym, oceniane osiggniecie naukowe w istotny sposdb poszerzyto wiedze
o epidemiologii zakazen HIV w Polsce oraz o genetycznym zrdznicowaniu krgzgcych obecnie w kraju
wariantéw HIV-1 wraz z kierunkami transmisji subtypdw, czego szczegdlny przyktad stanowi subtyp A6.
HIV/AIDS stanowi ze wzgledu na przebieg zakazenia (czesto utajony przez wiele lat, gdy pacjent
pozostaje w nieswiadomosci, a tym samym niemozliwe jest odtworzenie powigzania przypadkow
poprzez klasyczny wywiad epidemiologiczny) problem epidemiologiczny, w ktérym dane genomowe
moga w szczegdlny sposdb przyczynié sie do powigzania przypadkéw zakazen z okreslonymi klastrami/
regionami/ zachowaniami pacjenta, poprzez ukierunkowanie wywiadu epidemiologicznego lub
powigzanie dostepnych danych i informacji epidemiologicznych.

Dane genomowe (subtyp/wariant genetyczny) moga ukierunkowywac wtasciwe leczenie HIV lub
pozwalaé na przewidzenie mozliwych obcigzen dla ochrony zdrowia w COVID-19. Introdukcja do Polski
wariantow Alfa i Delta wymagata zabezpieczenia dodatkowych zasobéw na tzw. oddziatach COVID-19.
Natomiast introdukcja wariantu Omicron w poczgtku 2022 r. mimo poczgtkowych obaw (na podstawie
doniesien medialnych w koricu 2021r.) po zebraniu rzetelnej wiedzy o przebiegu zakazen z krajéw, w
ktdrych wariant ten rozprzestrzenit sie wczesniej niz w Polsce i nie spowodowat gwattownego wzrostu
hospitalizacji, pozwolita prospektywnie dostosowad system ochrony zdrowia do obcigzenia pacjentami
z COVID-19, zachowujac jak najwiecej zasobow dla pacjentéw z innymi problemami zdrowotnymi
mimo, iz przewidywano znaczny wzrost zachorowan na COVID-19. Przytoczony opis okolicznosci
towarzyszacych reagowaniu systemu ochrony zdrowia na zmiany wariantu SARS-CoV-2 w Polsce,
wykracza poza okres epidemii, ktéry byt przedmiotem analiz publikacji H4 i H5 ocenianego osiggniecia
naukowego jest konieczny dla zilustrowania wspomnianego przez Dr Serwina w autoreferacie i dyskusji
prac H4-5 znaczenia danych genomowych (wariantéw wirusa) dla podejmowania przez decydentéw
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realnych dziatan przygotowawczych w odpowiedzi na zmiany wariantu genetycznego i wtasciwosci
SARS-CoV-2 w pandemii COVID-19.

Il.d.  Uwagi edytorskie do autoreferatu

1) W opisie materiatu badan publikacji H4 omytkowo podano date 01.03.2020 r. dla pozyskania 1005
rekordow sekwencji SARS-CoV-2 z bazy GISAID dla populacji polskiej. Zgodnie z opisem w
publikacji H4 powinna by¢ data 01.03.2021r.

2) Przytoczenie we wprowadzeniu w tematyke badawczg (str. 9) wytgcznie jednej (wtasnego
autorstwa) pozycji piSmiennictwa (poz. 27) przy omawianiu oceny przebiegu fal pandemii
COVID-19 w Polsce nie jest optymalne, zwazywszy, ze autoreferat powstat w 2023 r., kiedy
dostepne byty juz publikacje z réznych osrodkdéw w kraju. Przytoczenie pozycji 27 mozna uznac za
niewystarczajgce w konteks$cie oceny liczby zakazen SARS-CoV-2 w Polsce, ich ciezkosci oraz
Smiertelnosci, gdyz zagadnienia te nie byty bezposrednim przedmiotem badan tej pracy, a jedynie
zostaty omoéwione we wstepie, jako ich tto epidemiologiczne. (Przyktadowo: w 2022 r. dostepna
byta publikacja szczegdétowo analizujgca ww. zagadnienia epidemiologiczne w Polsce w 2020 r.
(Orlewska K, Koziet D, Klusek J, Orlewska E. Burden of COVID-19 Mortality and Morbidity in Poland
in 2020. Int J Environ Res Public Health. 2022 Apr 29;19(9):5432. doi: 10.3390/ijerph19095432.).

3) We wprowadzeniu w tematyke badawczg (str. 9) przy opisie fal pandemii COVID-19 pojawia sie
zapis ,,...byty powigzane z wysokimi wskaznikami COVID-19/100 tys., znaczng...” ktéry zapewne
odnosi sie do terminu epidemiologicznego jakim jest zapadalno$é, tu wyrazona w liczbie
przypadkéw COVID-19 na 100 tys. osdb w populacji. Cytowane sformutowanie zostato uzyte w
anglojezycznej publikacji H4, jednak w autoreferacie napisanym w jezyku polskim przy omawianiu
aspektu epidemiologicznego COVID-19 postuzenie sie terminem zapadalnos¢ bytoby bardziej
jednoznaczne dla odbiorcy krajowego.

1. Whioski konncowe

Majgc na uwadze przedstawiony do oceny cykl 5 publikacji sktadajacych sie na osiggniecie
naukowe pt. ,Wykorzystanie epidemiologii molekularnej do rekonstrukcji introdukcji, ewolucji i
rozprzestrzeniania sie nowych wariantow HIV-1 j SARS-CoV-2"” stanowigce podstawe postepowania
habilitacyjnego oraz przedstawiong dokumentacje dziatalnosci w zakresie publikowania i popularyzacji
wynikéw badan oraz aktywnos$¢ dydaktyczng i inne dziatania na rzecz rozwoju srodowiska naukowego
wyrazam przekonanie, ze doktor nauk medycznych Karol Julian Serwin wykazat doswiadczenie i
umiejetnosci uprawniajgce go do samodzielnego prowadzenia badan naukowych.

Stwierdzam, ze dr n. med. Karol Julian Serwin spetnit wymagania stawiane kandydatom w
postepowaniu o nadanie stopnia naukowego doktora habilitowanego, o ktérych mowa w art. 219
ust. 1 pkt. 2 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2021 r. poz.
478 ze zm.)

W zwigzku z powyzszym, przedktadam Komisji habilitacyjnej wniosek o dopuszczenie dr n. med.
Karola Juliana Serwina do dalszych etapdéw postepowania habilitacyjnego.

Dr hab. n. med. Rafat Gierczynski

Rafat KrZysztof Elektronicznie podpisany przez

. A Rafat Krzysztof Gierczyriski
G ierczyn ski Data: 2023.08.29 18:36:55 +0200'

Warszawa dnia 29.08.2023r.
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