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Wobec niekorzystnych zmian klimatycznych i skazeniem $rodowiska w wyniku
dziatalnosci antropogenicznej, coraz wiecej uwagi pos$wieca sie badaniom nad
wplywem szeroko rozumianego stresu abiotycznego na uprawy roslin, szczegélnie
stresu suszy i wptywu jondw rdéznych metali, co powoduje zahamowanie wzrostu, a
co zatem idzie spadek plonowania. Podejmuje sie wiele badahn nad poznaniem
molekularnych mechanizméw oddzialywania czynnikbw stresowych na rosliny i w
oparciu o te wiedze prébuje sie uzyskaC roSliny bardziej odporne. Sposrod
toksycznych metali, do niedana niewiele uwagi poswiecano glinowi, jednak okazuje
sie, ze na zakwaszonych glebach, u niektérych gatunkéw, takich jak jeczmien,
problem toksycznego dziatania jonéw tego pierwiastka moze by¢ powaznym
problemem dla rolnictwa. Dlatego wiec podjecie tego tematu przez habilitantke jest

catkowicie uzasadnione.

Osiggniecie naukowe - cykl powigzanych tematycznie artykutdw naukowych

W ramach tego osiggniecia habilitantka przedstawita 6 artykutdbw (4 eksperymentalne
oraz 2 przegladowe), ktérych sumaryczny IF wynosi 25, a liczba punktéw czasopism
wg listy MNiISW - 660 (720). We wszystkich tych publikacjach autorka jest albo
pierwszym autorem badz korespondencyjnym (w pieciu pierwszym, w czterech
korespondencyjnym), co wskazuje na jej dominujacy badz znaczacy udzial, co
mozna tez wywnioskowac¢ z dodatkowych informacji podanych przy poszczeg6inych

pracach. Wyniki badann autorki byly publikowane w renomowanych czasopismach,



takich jak Frontiers in Plant Science (IF = 4,8), IIJMS (4,9) czy Plant and Saoil (4,1), co
Swiadczy o wysokim poziomie jej badan.

W publikacji Szurman-Zubrzycka i in. (2021) (zat. A3), ktérej habilitantka jest
gtdbwnym autorem (pierwszym i korespondencyjnym), przestawiono wyniki bardzo
obszernych badan nad globalng analizg transkryptomu komoérek merysteméw
korzeni jeczmienia hodowanych zar6wno w niskim pH oraz traktowanych glinem. Po
48h wzrostu w niskim pH, az 1899 gendw ulegato réznicowej ekspresji, hatomiast po
7 dniach ilo$¢ ta spadfa do 870. Odwrotny efekt obserwowano natomiast dla jonow
Al3+ w tym samym pH - poczatkowo wynosita 986 a po 7 dniach wzrosta az do 5873
gendéw, co wskazuje na zdecydowanie odmienny mechanizm dziatania
fitotoksycznego jondéw glinu niz kwasnego pH na poziomie ekspresji gendéw. Niektore
z konkluzji wynikbw omawianej pracy wydaja sie by¢ nieco ‘na wyrost’, np. jesli
chodzi o podwyzszony stres oksydacyjny. W istocie obserwowano gtéwnie
podwyzszony poziom ekspresji peroksydaz, ktére sg enzymami egzokomdrkowymi
wydzielanymi do Sciany komoérkowej, a wiec nie gtdbwnymi, komorkowymi enzymami
antyoksydacyjnymi takimi jak SOD, APX czy katalazy.

Niewatpliwie jednak, przedstawiona lista gendéw o zréznicowanej ekspresji
moze by¢ z powodzeniem wykorzystywana w przysziych badaniach nad
mechanizmami toksycznosci niskiego pH oraz Al3+ u jeczmienia. Uzyskane wyniki
niewatpliwie dostarczaja wielu nowych i cennych informacji odnosnie mechanizméw
odpowiedzialnych za tolerancje na niskie pH i toksycznosS¢ Al3t u jeczmienia.
Wykazano, ze w odpowiedzi na te stresy uruchamiane sg zaréwno wspoélne, jak i
specyficzne Sciezki molekularne. Uzyskane wyniki sugeruja, ze zar6wno niskie pH i
jony A3+ sg czynnikami stresowymi dla jeczmienia. Sam glin wywotuje jednak
wieksze spektrum zmian w transkryptomie, szczegélnie po ekspozyciji przez diuzszy
czas.

Wieloautorska publikacja (Szurman-Zubrzycka i in., 2018; Al). to rezultat
ogromnego, zespotowego przedsiewziecia, ktérego wynikiem jest uzyskanie metodg
TILLING (chemicznej mutagenezy) platformy jeczmienia HorTILLUS, ktéra jest
wykorzystywana do analizy funkcjonalnej genoéw i zostala wykorzystana przez
habilitantke do badan wybranych genow, ktére zaowocowaly szeregiem kolejnych

publikacji. Jest wykorzystywana nie tylko przez grupe habilitantki, ale tez w ramach



wspotpracy miedzynarodowej i krajowej innym zespotom i bedzie niewatpliwie stuzyé
jeszcze przez wiele lat.

Uzyskane ros$liny zostaly tez scharakteryzowane pod wzgledem wielu cech w
warunkach polowych. Zidentyfikowano wiele linii o interesujgcych witasciwosciach
pod wzgledem praktycznym, takie jak mutanty kartowe, o klosach szesciorzedowych,
czy wczesniej wytwarzajgce nasiona, co moze by¢ istothg cechg agronomiczna.
Uzyskane populacje moga by¢ nie tylko wykorzystywane w genetyce odwrotnej, ale
tez jako Zrodio mutantow do zastosowania w genetyce klasycznej, czyli w celu
znalezienia mutantéw o interesujgcych cechach hodowlanych.

W pracy przegladowej (Szurman Zubrzycka i in_, 2023; A4) przedstawiono
szczego6towo dotychczasowa wiedze dotyczaca szlaku DDR u ros$lin aktywowanego
m.in. w odpowiedzi na genotoksyczne dziatanie jonéw glinu. Pierwotnym ogniwem
tego szlaku sg specyficzne kinazy: ATM (Ataxia Telangiectasia Mutated), ktora
rozpoznaje podwojne pekniecia DNA (DSBs - Double Strand Breaks) i ATR (ATM
and Rad3-related), rozpoznajgca pojedyncze pekniecia DNA. Obie kinazy fosforylujg
i aktywujg czynnik transkrypcyjny SOG1l (Suppressor of Gamma Radiation 1),
kluczowy czynnik regulatorowy Sciezki DDR. Fosforylowany SOG1 reguluje
ekspresje wielu genéw zwigzanych z naprawg DNA (np. RAD51, BRCAL), regulacja
cyklu komérkowego czy programowang Smiercig komérki. W publikacji oméwiono
réwniez szczegotowo rézne mechanizmy naprawy uszkodzen DNA , takie jak BER -
Base Excision Repair, NER - Nucleotide Excision Repair, MMR - Mismatch Repair,
HR - Homologous Recombination i NHEJ - Non-Homologous End Joining.

Przedmiotem publikacji Szurman-Zubrzycka et al., 2019 (A2) byla analiza
funkcjonalna genu HvVATR u jeczmienia, odpowiedzialnego za kodowanie kinazy ATR
biorgcej udziat w naprawie uszkodzern DNA poprzez aktywacje Sciezki DDR. Z
wykorzystaniem populacji /-/orTILLUS zidentyfikowano 17 mutantéw genuie HVATR po
czym do szczegbdtowych analiz wytypowano mutanta hvatr.g gdzie mutacja znajduje sie
w obrebie konserwatywnej domeny funkcjonalnej. W warunkach kontrolnych system
korzeniowy mutanta byt zmieniony. W obecnosci glinu redukcja systemu korzeniowego
mutanta byla mniej wyrazna niz u typu dzikiego. Na podstawie uzyskanych wynikow
autorzy stwierdzili, ze mutant hvatr.g wykazuje tolerancje na obecnos¢ glinu w
Srodowisku. W pracy tej badano rowniez czestotliwo$¢ podziatbw komodrkowych i

uszkodzenie jader metodg TUNEL. U typu dzikiego pod wplywem glinu nastepowat



wzrost liczby jader z uszkodzonym DNA z 2% w warunkach kontrolnych do 14% i 20%
pod wptywem odpowiednio 5 i 10 pM jonow Al3+ Natomiast, u mutanta juz w warunkach
kontrolnych ponad 60% jader wykazywalo uszkodzenia DNA. Po ekspozycji na glin u
hvatr.g parametr ten wzrost o dodatkowe 10%. Uzyskane wyniki wskazuja, ze $ciezka
DDR jest zaburzona u mutantéw atr jeczmienia. Mutanty te majg zaburzong naprawe
uszkodzen DNA, a jednoczes$nie wykazuja fenotyp tolerancyjny na glin. Podkreslono, ze
uzyskane wyniki sg istotne z uwagi na to, ze jeczmien, ktory jest waznag rosling
uzytkowa, jest bardzo wrazliwy na Al3+ a badane mutanty charakteryzujg sie zwiekszong
tolerancjg na ten stres. Niewatpliwie dodatkowe badania pokazg jak omawiane mutanty
bedg charakteryzowaty sie pod wzgledem plonowania, parametrow wzrostu, czy
odpornosci na inne stresy jak stres suszy, bowiem zredukowany system korzeniowy
moze nie by¢ korzystny w zmiennych warunkach polowych.

Kolejnym genem zaangazowanym w szlak odpowiedzi na uszkodzenia DNA
(DDR), analizowanym przez autorke u jeczmienia byt SOG1 (Suppressor Of Gamma
Radiation 1) (NAC8) (praca A6), nalezacy do duzej rodziny czynnikbw
transkrypcyjnych NAC. Czynnik ten jest kluczowym elementem regulacyjnym Sciezki
DDR zwiekszajacym ekspresje wielu genéw w odpowiedzi na uszkodzenia DNA. Na
podstawie analizy in silico przeprowadzonej w oparciu o sekwencje AtSOGI, autorzy
omawianej publikacji zidentyfikowali jeczmiennego homologa - HYNACS8, a nastepnie
wykorzystujgc populacje Ho/TILLUS, wyselekcjonowano szereg roslin z mutacjami
tego genu. Wytypowano kolejno 4 rosliny z mutacjami w analizowanym genie, a z
nich mutant hvnac8.k zostat wybrany do dalszych analiz, gdzie zbadano jego
odpowiedZz na dwa czynniki genotoksyczne: jony glinu w Srodowisku o niskim pH
oraz zeocyne (chemiczny mutagen). Wykazano, ze mutant hvnac8.k charakteryzuje
sie zaburzeniami w funkcjonowaniu szlaku odpowiedzi na uszkodzenia DNA (DDR).
Analizowany mutant akumulowat uszkodzenia DNA nawet w warunkach kontrolnych,
tj. bez ekspozycji na czynniki genotoksyczne. Podobne efekty obserwowano dla
innych mutantéw w genie HYNACS8 - hvnac8.i i hvnac8.ac.

\N powyzsze] pracy zaobserwowano ponadto, ze w odpowiedzi na stres
spowodowany jonami Al3+ u typu dzikiego jeczmienia dochodzi do zwiekszenia
ekspresji genu HvVRADS51, zaangazowanego w haprawe uszkodzen DNA, w
przeciwienstwie do mutanta hvnac8.k. Podobne zaleznosci zaobserwowano w

eksperymencie z uzyciem zeocyny, indukujacej podwodjne pekniecia nici DNA



(DSBs). Jednoczesnie u odmiany 'Sebastian' typu dzikiego, pod wplywem zeocyny
stwierdzono wyrazny wzrost ekspresji genow HVBRCA1l i HYRADS51, zwigzanych z
aktywacjg szlaku rekombinacji homologicznej (HR) w procesie naprawy DNA,
podczas gdy u mutanta taki wzrost nie miat miejsca. Wyniki te doprowadzity autoréw
do wniosku, ze gen HVNACS8 reguluje ekspresje genéw HvVRAD51 i HVBRCA1 u
jeczmienia i petni kluczowa role w odpowiedzi na uszkodzenia DNA. Zasugerowano
ponadto, ze modulacja szlaku DDR u jeczmienia moze zwigekszac tolerancje na stres
wywotany obecnoscia jonéw glinu w glebie o niskim pH, co stwarza potencjat dla
zastosowan agronomicznych, jednak tego typu hipotezy moga okazaé sie stuszne
dopiero po przeprowadzeniu odpowiednich doswiadczen, gdzie analizowane beda
odpowiednie fenotypy mutantéw, ich wzrost i plonowanie w warukach laboratoryjnych
i polowych.

Dotychczasowa wiedza na temat mechanizméw toksycznego dziatania glinu
na rosliny i odpowiedzi na ten pierwiastek zostata zaprezentowana w kilkuautorskiej
pracy przegladowej, gdzie habilitantka jest autorem korespondencyjnym (praca Ab).
W publikacji opisano w przystepny sposob zewnagtrzkomoérkowe Mechanizmy
tolerancji na glin zwigzane z wydzielaniem kwasOw organicznych (cytrynowego i
jabtkowego) za zewnatrz komorki przez odpowiednie transportery (MATE i ALMT) i
chelatowaniem jonéw Al3+, a nastepnie wewngtrzkomdérkowe mechanizmy polegajace
np. na metylacji pektyn Sciany komoérkowej, wydzielaniu przez transportery
STAR1/2UDP-glukozy, ktéra ma za zadanie maskowanie miejsc wigzania Al3+ w
Scianie komodrkowej, transport jonéw Al3+ do wnetrza komorki przez transportery
Nratl i NIP, wydzielany do wakuoli jonéw Al3+ z cytoplazmy przez pompe ALSI.
Nastepnie oméwiono role szeregu czynnikow transkrypcyjnych, koncentrujgc sie na
czynniku STOP1, ktory autorka ma zamiar bardziej szczegotowo badac¢ w ramach
przyznanego projektu OPUS. Czynnik ten reguluje ekspresje wielu genéw
chronigcych Arabidopsis przed toksycznoscig niskiego pH i Al3+, np. pomp
btonowych. Dziatanie regulacyjne ortologéw STOP1l wydaje sie zaleze¢ silnie od
gatunku rosliny. Z innych czynnikow transkrypcyjnych zaangazowanych w omawiane
procesy, habilitantka omawia ANAC17 (z rodziny NAC), HB7 i HB12 (rodzina HD-ZIP
) czy WRKY (znane z odpowiedzi na rdzne stresy abiotyczne). W pracy
podsumowano réwniez najnowsze odkrycia dotyczgce tolerancji roslin na glin, takie

jak rola poliamin w zwiekszaniu odpornosci na Al, czy znaczenie niedawno



zidentyfikowanych miRNA, ktére moga odgrywac¢ kluczowag role w mechanizmach
tolerancji. Na koncu pracy zaprezentowano wyniki potwierdzajace, ze szlak
odpowiedzi na uszkodzenia DNA (DDR) odgrywa istotng role w reakcji roslin na jony
Al3+, a jego modyfikacje moga przyczyniac sie do zwiekszenia tolerancji na toksyczne
dziatanie glinu. Kluczowe w tym procesie sa 2 kinazy ATM i ATR, aktywowane przez
kompleks bialkowy zwigzany z uszkodzonym DNA, ktére nastepnie fosforylujg
czynnik transkrypcyjny SOG1 prowadzgcy do aktywacji mechanizmoéw naprawczych
DNA lub $mierci komorki.

Podsumowujgc, przedstawione do oceny osiggniecie stoi na wysokim
poziomie naukowym i niewatpliwie stanowi bardzo istotny wktad w poznanie naszej
wiedzy na temat molekularnych mechanizméw lezacych u podstaw odpowiedzi
jeczmienia na glin i spetnia zdecydowanie warunki stawiane osiggnieciom do

uzyskania stopnia doktora habilitowanego.

Pozostaty dorobek naukowy - inne osiggniecia

Na pozostaly dorobek naukowy habilitantki sklada sie z 10 publikacji
eksperymentalnych, ktére ukazaly sie w sporej czesci w wysoko notowanych
czasopismach, takich jak Frontiers in Plant Science (IF = 4,8), Plant Biotechnology
Journal (7,4), Journal of Experimental Botany (5,6) czy Plant Celi and Environment
(6,1) oraz 5 rozdziatbw w ksigzkach. Sumaryczny IF tych prac to 46,4 (1240 punktéw
MNiISW, 406 cytacji w Google Scholar, 443 wg Scopus).

Wiele z tych prac przybliza czytelnikowi strategie TILLING, w ktérej autorka
stala sie specjalistkg, wlaczajac w to protokoly réznych metod indukcji i detekcji
mutacji (publikacje B1-B7).

Wyijsciowa populacja "HorTILLUS" zostala wykorzystana przez autorke do
opracowania  wysokoprzepustowej metody umozliwiajgcej  sekwencjonowanie
wybranych regionbw genomowych z wykorzystaniem NGS (Next Generation
Sequencing) przy wykorzystaniu fragmentacji amplikonéw za pomoca sonikacji (praca
B8). Kolejne prace dotyczgce analizy funkcjonalnej okreSlonych genéw z
wykorzystaniem mutantow TILLING w ramach wspédipracy miedzynarodowej z
Uniwersytetem w Nottingham (udziat czynnika N-end rule pathway N-recognin E3
ligase PROTEOLYSIS6 w odpornosci na zalewanie roslin - publikacja B9) czy
Uniwersytetem w Poczdamie (udziat ortologu biatka ryzu NARROW LEAF1 w



regulacji szerokosci lisci u jeczmienia co przeklada sie na produkcje biomasy -
publikacja B10).

Kolejne prace dotyczyly badania wplywu fitotoksycznych jonéw glinu na
rosliny: szczegotowym badaniu zmian w strukturze Sciany komorkowej pod wpltywem
dziatania jonéw glinu (B11) oraz przeprowadzone w zespole P. Larsena z Uniwersytetu
Kalifornijskiego, ktére wykazaty udziat czynnika transkrypcyjnego ERF115 w odpowiedzi
na glin u Arabidopsis, co zostalo potwierdzone réwniez w badaniach nad jeczmieniem
(B12). W pierwszej z tych prac zaobserwowano w Kkorzeniach zmiane skitadu
chemicznego pektyn, wieksza S$rednice korzeni, skrécenie czapeczki, powiekszenie
komoérek ryzodermalnych oraz zwiekszenie czestotliwosci podziatbw komorek
egzodermalnych i kortykalnych. W drugiej publikacji wykazano, ze Al3+-zalezne
hamowanie wzrostu korzenia wymaga uruchomienia Sciezki DDR prowadzacej do
aktywacji czynnika transkrypcyjnego SOG1, ktéry uruchamia kolejne odpowiedzi w tym
aktywacje czynnika ERF115 prowadzacego do zamierania komodrek korzeni.
Zidentyfikowano réwniez ortolog tego biatka u jeczmienia.

W kolejnych 2 publikacjach przeprowadzono analize regulacji sciezki DDR
indukowanej chemicznymi mutagenami - hydrazydem kwasu maleinowego i zeocyng
(odpowiednio prace B13 i B14), indukowanej przynajmniej czesciowo poprzez
Sciezke zalezng od kinazy ATR.

W ramach kolejnej pracy (B15) zidentyfikowano, z wykorzystaniem strategii
TILLING i populacji HorTILLUS, mutanty jeczmienia niosgce substytucje w genie
HvDMC1, prowadzace do zaburzenia mejozy, co wskazuje na regulacji podziatdw
mejotycznych przez biatko DMC1 (Disrupted Meiotic cDNA1), ktdre jest rekombinaza
wystepujaca specyficznie tylko w komorkach podlegajgcych mejozie, znang
wczesniej u Arabidopsis.

W podsumowaniu, szereg publikacji wchodzacych w skiad pozostatego
osiggniecia naukowego stanowi istotny wkiad w stworzenie i wykorzystanie platformy
HorTILLUS do poznania molekularnych aspektéw odpowiedzi jeczmienia na jony

glinu, jak tez innych abiotycznych czynnikéw stresowych.

Udziat w konferencjach
Habilitantka prezentowat wyniki swoich badan na licznych konferencjach krajowych i

miedzynarodowych w formie prezentacji ustnych lub posterow:



- 7 wystgpien ustnych, w wiekszosci po doktoracie,

- wspotautorstwo 9 referatow ustnych,

- 7 doniesien plakatowych na konferencjach miedzynarodowych (2/5 - przed/po
doktoracie),

- 4 plakaty na konferencjach krajowych (3/1)

Udziat w projektach badawczych
Habilitantka byla kierownikiem bgdZz wykonawcg w wielu projektach badawczych,
zaréwno krajowych jak tez miedzynarodowych.

Jest kierownikiem obecnie realizowanego projektu OPUS26 oraz projektéw
BeethovenLifel (polsko-niemiecki) i ‘HEATDDR - Harnessing the DNA Damage
Response to improve plant tolerance to heat stres' (w ramach konsorcjum) oraz
czionek zespotu realizujgcego projekt HORYZONT 2020 - ,RecoBar - wykorzystanie
i przywracanie réznorodnosci w obrebie starych i nowych odmian jeczmienia jarego
dla rolnictwa” finansowanego przez Unie Europejska.

Dr Szurman-Zubrzycka byfa cztonkiem zespotow realizujgcych 6 projektow
badawczych (wykonawcg), takich jak ERA CAPS Il (projekt miedzynarodowy z
udzialem NCN), SONATA, ERA-NET CO FUND FACCE SURPLUS (z udziatem
NCBIR), projekt POLAPGEN-BD, pt.: ,Narzedzia biotechnologiczne stuzgce do
otrzymania odmian zb6z o zwiekszonej odpornosci na susze” (w konsorcjum z
polskimi uniwersytetami i spétkami hodowlanymi), FAO/IAEA Co-ordinated Research
Programme (CRP): “Enhancing the Efficiency of Induced Mutagenesis through an
Integrated Biotechnology Pipeline” (finansowany przez IAEA/MNiISW), czy projekt
PBZ-MNISW pt. ‘Stworzenie platformy TILLING Hordeum vulgare]ako trwatego

narzedzia genomiki funkcjonalnej i doskonalenia cech uzytkowych’

Staze naukowe

Habilitantka odbyta po doktoracie 2 zagraniczne staze naukowe: 2-miesieczny w
Uniwersytecie Bolonskim w ramach programu European Union, Human Capital
Operational Programme oraz 3-miesieczny w IPK (Leibniz Institute of Plant Genetics
and Crop Plant Research), Gatersleben, Niemcy (program NITKA), ponadto
odbywata kilkudniowe wizyty w Plant Breeding and Genetics Section, |AEA,

Seibersdorf pod Wiedniem, Austria.



Pozostata aktywnos$¢

Godne podkreSlenia sg prowadzone przez habilitantke cykle wyktadow w
Pretorii (RPA - 2014) w ramach kursu ‘Mutation Induction and in vitro technigues'
oraz w Limie (Peru 2014) - kurs ‘Use of mutation induction in crop breeding for
abiotic stresses’.

Dr Szurman-Zubrzycka brata udziat réwniez w organizacji kilkku kurséw i warsztatach
W macierzystej jednostce.

W ramach wspotpracy z sektorem gospodarczym habilitantka prowadzita
Komercyjne badania zlecone Uniwersytetowi Slaskiemu przez firme PlantCarbAps
(Dania),gdzie petnita funkcje kierownika wszystkich prac zleconych, dotyczacych
identyfikacji nowych alleli wybranych genéw u jeczmienia uzyskanych metodg
TILLING.

Kandydatka ma réwniez szereg osiagnie¢ dydaktycznych, organizacyjnych
oraz popularyzujgcych nauke, petnita funkcje promotora 8 prac licencjackich oraz
funkcje promotora jednej pracy magisterskiej i byta opiekunem naukowym 5 prac
magisterskich, prowadzita zajecia kursowe dla studentéw | i Il stopnia kierunkéw
Biotechnologia, Biologia oraz Ochrona Srodowiska (Genetyka Molekularna, Analiza
Genetyczna, Inzynieria Genetyczna, Podstawy Genetyki, Bionformatyka i inne). Z
osiggnieé organizacyjnych warto wymieni¢ wspoétorganizacje na Uniwersytecie Slaskim
kurséw, finansowanych przez IAEA, dla naukowcéw z krajow rozwijajgcych sie. W 2023
roku petnita funkcje dyrektora kursu oraz wspétorganizacje szkoty technik NGT - School
of Genomics and New Genomie Technigues.

Podsumowujgc, stwierdzam ze zarO6wno przedstawione osiggniecie
naukowe, jak tez pozostata aktywnos¢ naukowa (publikacje, staze, uzyskane
projekty badawcze) Swiadcza o dojrzatosci oraz samodzielnosci naukowej
habilitantki i spetniajg wszystkie warunki do uzyskania stopnia naukowego
doktora habilitowanego stawiane w art. 219 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. -

Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz.U. 2018 poz. 1668).
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