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1. Imie i nazwisko: Tomasz Rewicz

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe lub artystyczne — z podaniem podmiotu

nadajgcego stopien, roku ich uzyskania oraz tytutu rozprawy doktorskiej:

2015: Stopien doktora nauk biologicznych w zakresie ekologii. Stacjonarne Studium
Doktoranckie Ekologii i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet tédzki. Tytut pracy:
“Phylogeography of an invasive amphipod, Dikerogammarus villosus, in Europe”.
Rozprawa doktorska w jezyku angielskim. Promotor: prof. dr hab. Michat Grabowski,
Katedra Zoologii Bezkregowcdw i Hydrobiologii, Uniwersytet £édzki. Kopromotor: prof.

Thierry Rigaud, Equipe Ecologie Evolutive, Biogeosciences, Universite de Bourgogne

2009: Tytut zawodowy magistra w zakresie ekologii i ochrony wéd, Uniwersytet tédzki,
Katedra Zoologii Bezkregowcow i Hydrobiologii. Tytut pracy magisterskiej: ,,Strategie
towieckie dwdch gatunkéw trzyszczy: Cicindela hybrida hybrida Linnaeus, 1758
i Calomera littoralis nemoralis Olivier, 1890 (Coleoptera: Cicindelidae)”. Promotor:

dr Radomir Jaskuta, Katedra Zoologii Bezkregowcéw i Hydrobiologii, Ut.

3. Informacja o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych lub

artystycznych.

Od marca 2018: Zatrudniony na stanowisku adiunkta w Katedrze Zoologii Bezkregowcéw

i Hydrobiologii, Wydziat Biologii i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet tddzki

Od wrze$nia 2017 do lutego 2018: zatrudniony na stanowisku biologa w grupie pracownikéw
naukowo-technicznych w Katedrze Zoologii Bezkregowcéw i Hydrobiologii, Wydziat Biologii

i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet tédzki

Od pazdziernika 2014 do sierpnia 2017: zatrudniony na stanowisku biologa w grupie
pracownikédw naukowo-technicznych w Pracowni Obrazowania Mikroskopowego
i Specjalistycznych Technik Biologicznych, Wydziat Biologii i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet
todzki



Tomasz Rewicz Zatacznik 3. AUTOREFERAT

4., Omdwienie osiggnied, o ktdrych 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 z pdzn. zm.).

4.1 Tytut osiggniecia naukowego:

Gtéwne osiaggniecie naukowe stanowi cykl siedmiu (P1 — P7) powigzanych tematycznie

publikacji naukowych z lat 2020-2025 pod wspdlnym tytutem:

Ocena réznorodnosci gatunkowej i dynamiki populacji wybranych

stawonogow przy pomocy markerow DNA

4.2 Wykaz publikacji naukowych stanowigcych podstawe osiggniecia naukowego

Tabela 1 Lista publikacji wchodzgcych w skftad osiggniecia naukowego zgfoszonego we
whniosku habilitacyjnym wraz z opisem mojego udziatu w ich powstaniu. Dane dotyczqgce
wskaznikéw IF za 2024 rok pochodzq z Journal Citation Reports z bazy Clarivate

(https://jcr.clarivate.com/).

L.p. | Publikacje oraz wkiad w ich powstanie IF2024

P1. Rewicz, T*., Tonczyk, G., Trebicki, ., Gadawski, P., Mamos, T., Pesi¢, V., 3.1

Zawal, A., & Grabowski, M. (2023). DNA barcode-based survey
documents underestimated diversity and intricate phylogeographic
patterns of aquatic Heteroptera in an endangered Balkan biodiversity
hotspot: ancient Lake Skadar basin. Biodiversity and Conservation,
32(12), 4111-4138. DOI: 10.1007/s10531-023-02686-9.

Whktad: wspétudziat w przygotowaniu koncepcji pracy, zbieranie materiatu w
terenie, udziat w pracy laboratoryjnej, zarzgdzanie danymi oraz wykonanie
analiz, przygotowanie czesci rycin, wiodgca rola w interpretacji wynikéw,
wspotprzygotowanie pierwszej wersji manuskryptu. Jako pierwszy autor
publikacji i autor korespondencyjny odpowiadatem za przygotowanie

odpowiedzi na recenzje oraz korekte pracy po recenzjach.

P2. 1.7

Rewicz, T*., Méra, A., Tonczyk, G., Szymczak, A., Grabowski, M., Calleja, E. J.,
Pernecker, B., & Csabai, Z. (2021). First records raise questions: DNA
barcoding of Odonata in the middle of the Mediterranean. Genome,
64(3), 196-206. DOI: 10.1139/gen-2019-0226
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Wkfad: wspétudziat w przygotowaniu koncepcji pracy, zbieranie materiatu w
terenie, nadzorowanie i wykonanie czesci pracy laboratoryjnej, zarzadzanie
danymi, przygotowanie rycin i tabel, wiodgca rola w interpretacji wynikow,
przygotowanie pierwszej wersji manuskryptu. Jako pierwszy autor publikacji
i autor korespondencyjny odpowiadatem za przygotowanie odpowiedzi na

recenzje oraz korekte pracy po recenzjach.

P3. 2.6

Rewicz, A., Monzalvo, R., Mysliwy, M., Tonczyk, G., Desiderato, A,
Ruchisansakun, S., & Rewicz, T*. (2024). Pollination biology of
Impatiens capensis Meerb. in non-native range. PLoS ONE, 19(6),
€0302283. DOI: 10.1371/journal.pone.0302283

Wktad: wspdtudziat w opracowaniu koncepcji badan, zbieranie materiatu w
terenie, wykonanie prac laboratoryjnych, wykonanie analiz dotyczacych
danych molekularnych, zarzadzanie danymi molekularnymi, pozyskanie
czesci funduszy na badania, wspoétudziat w powstaniu pierwszej wersji
manuskryptu, jako autor korespondencyjny odpowiadatem za koordynacje

przygotowania odpowiedzi na recenzje oraz korekty pracy po recenzjach.

P4. Jazdzewska, A. M., Rewicz, T., Mamos, T., Wattier, R., Bacela-Spychalska, K.,

& Grabowski, M. (2020). Cryptic diversity and mtDNA
phylogeography of the invasive demon shrimp, Dikerogammarus
haemobaphes (Eichwald, 1841), in Europe. NeoBiota, 57, 53-86. DOI:
10.3897/neobiota.57.46699

Whktad: wspétudziat w przygotowaniu koncepcji pracy, zebranie czesci préb
w terenie, kuracja i zarzgdzanie danymi w bazach danych, zapewnienie czesci
finansowania badan, wykonanie czesci analiz (IBD, MSN) i rycin,

wspotprzygotowanie pierwszej wersji manuskryptu.

PS5. 3.9

Copilas-Ciocianu, D., Rewicz, T., Sands, A. F., Palatov, D., Marin, I.,
Arbaciauskas, K., Hebert, P.D.N., Grabowski, M., & Audzijonyte, A.
(2022). A DNA barcode reference library for endemic Ponto-Caspian
amphipods. Scientific Reports, 12(1), 11332. DOI: 10.1038/s41598-
022-15442-w

Whktad: wspétudziat w przygotowaniu koncepcji pracy, zebranie czesci préb
w terenie, zapewnienie czesci finansowania badan, wykonanie czesci prac
laboratoryjnych, interpretacja wynikdw, wykonanie cze$ci odpowiedzi na

recenzje.
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Pé. Rewicz, T*. Desiderato, A., Barthel Svedén, J., Bacela-Spychalska, K.,

Mamos, T., & Bjelke, U. (2025). Ponto-Caspian amphipods (Crustacea,
Amphipoda) and their microsporidian parasites recently established
in Sweden. Neobiota, 101:243-275. DOI:
10.3897/neobiota.101.153292

Wktad: wiodaca rola w przygotowaniu koncepcji pracy, nadzér nad pracg
laboratoryjng, zarzgdzanie danymi oraz wykonanie czeséci analiz (sieci
haplotypowe), przygotowanie czesci rycin i map, wiodgca rola w interpretacji
wynikéw, zapewnienie sSrodkéw na badania, przygotowanie pierwszej wersji
manuskryptu. Jako pierwszy autor publikacji i autor korespondencyjny
miatem wiodgca role w przygotowaniu odpowiedzi na recenzje oraz korekte

pracy po recenzjach.

P7. | Csapd, H., Krzywozniak, P., Grabowski, M., Wattier, R., Bacela-Spychalska, K., | 3.9
Mamos, T., Jeli¢, M., & Rewicz, T*. (2020). Successful post-glacial
colonization of Europe by single lineage of freshwater amphipod
from its Pannonian Plio-Pleistocene diversification hotspot. Scientific
Reports, 10(1), 18695. DOI: 10.1038/s41598-020-75568-7

Whktad: wspétudziat w przygotowaniu koncepcji pracy, zebranie czesci préb

w terenie, nadzor nad pracg laboratoryjng, kuracja i zarzagdzanie danymi w
bazach danych, wspdétprzygotowanie pierwszej wersji manuskryptu. Jako
ostatni autor publikacji i autor korespondencyjny miatem wiodgacg role w

przygotowaniu odpowiedzi na recenzje oraz korekte pracy po recenzjach.

Oswiadczenia wspoétautorow publikacji sktadajgcych sie na osiggniecie naukowe oraz kopie
publikacji zostaty umieszczone w zatgcznikach: oswiadczenia wspétautoréw (Zatacznik 4),
kopie publikacji (Zatacznik 5)

4.3. Omoéwienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikow

4.3.1. Wprowadzenie

Réznorodnos¢  biologiczna  stawonogéw  jest  kluczowym  komponentem
funkcjonowania wodnych i lgdowych ekosysteméw. W ostatnich dekadach obserwujemy
jednoczesnie dwa silne i przeciwstawne trendy. Z jednej strony — gwattowny spadek
liczebnosci gatunkéw rodzimych, w tym zapylaczy i organizméw wodnych wrazliwych na

zmiany srodowiskowe (Potts i in., 2010; Dudgeon i Strayer 2025); z drugiej — dynamiczny
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wzrost liczby gatunkéw inwazyjnych w lokalnych ekosystemach (MacDougall i Turkington
2005). Te dwie tendencje zagrazajg integralnosci sieci troficznych, strukturze populacji
i stabilnosci biologicznej wielu siedlisk. Szybka i precyzyjna identyfikacja gatunkéw oraz ich
struktury filogeograficznej, wykrywanie réznorodnosci kryptycznej, jak réwniez sledzenie drég
i mechanizméw kolonizacji przez gatunki obce staja sie dzis fundamentalnymi wyzwaniami
badawczymi i wdrozeniowymi w zakresie ochrony bioréznorodnosci (Hending 2025).

Jedna z waznych odpowiedzi na te wyzwania sg rozwijane juz od ponad 30 lat metody
molekularne, w tym barkoding DNA (DNA barcoding) oparty gtéwnie na analizie fragmentu
genu COIl (cytochrom c oksydaza podjednostka |) oraz wykorzystanie innych markerow
molekularnych, gtéwnie fragmentéw mitochondrialnego i jadrowego DNA (np. 16S, ATPS,
ND5, 28S, ITS), do analiz filogeograficznych. Barkoding DNA, jako metoda szacowania
zréznicowania gatunkowego, zostat zdefiniowany i wprowadzony do badan nad
bioréznorodnoscia ponad dwie dekady temu przez Paula Heberta (Hebert i in., 2003).
Publiczna baza Barcode of Life Data Systems (BOLD) zawiera juz ponad 19 miliondw sekwencji
barkodéw DNA o dtugosci co najmniej 400 par zasad, przypisanych do okoto 1,5 miliona
jednostek Barcode Index Number (BIN, Ratnasingham i Hebert 2013) — molekularnych
jednostek operacyjnych, ktére w wielu przypadkach odpowiadajg gatunkom biologicznym,
cho¢ nie zawsze sg z nimi tozsame. Barkoding DNA umozliwia szybkie, powtarzalne i skuteczne
rozrdznianie gatunkdw, w tym takich, ktérych budowa morfologiczna jest niewystarczajgca do
doktadnej diagnozy taksonomicznej. Umozliwia ona identyfikacje na podstawie fragmentéw
organizméw, stadiow miodocianych i nie posiadajacych  wykszattconych cech
taksonomicznych. Inne markery DNA s3 szeroko stosowane w badaniach filogeograficznych
oraz populacyjnych.

Na swojej drodze naukowej miatem szczescie dotaczy¢ do zespotu zajmujgcego sie biologig,
ekologig i taksonomiag skorupiakéw obunogich, w sktad ktérego wchodzili prof. Krzysztof
Jazdzewski, dr Alicja Konopacka oraz przede wszystkim moi opiekunowie i mentorzy — prof.
Michat Grabowski i prof. Karolina Bgcela-Spychalska. Grupa ta, dziatajgca w Katedrze Zoologii
Bezkregowcdw i Hydrobiologii Uniwersytetu tddzkiego, jest rozpoznawalna w skali $wiatowe].
Rozpoczatem studia doktoranckie i przygotowatem rozprawe pt. Phylogeography of an
invasive amphipod, Dikerogammarus Vvillosus, in Europe w ramach projektu
,»,Co-phylogeography of the invasive amphipod Dikerogammarus villosus and its intracellular

parasite Cucumispora dikerogammari”, finansowanego przez Ministerstwo Nauki

6
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i Szkolnictwa Wyzszego (N N304 350139) i kierowanego przez prof. Karoline Bacele-
Spychalska, w ktérym petnitem role gtéwnego wykonawcy. Doswiadczenie w badaniach
molekularnych, ktére prof. Grabowski zdobyt podczas pobytu w Gulf Coast Research
Laboratory w Stanach Zjednoczonych, a prof. Bacela-Spychalska w University of Burgundy we
Francji, umozliwito mi rzetelne opanowanie tych technik w nowo tworzonym przez nasz zespot
laboratorium molekularnym. Wczesniejsza wspdtpraca cztonkdw zespotu z badaczami z Francji
zaowocowata moimi licznymi pobytami na Uniwersytecie Burgundzkim w Dijon, gdzie pod
kierunkiem dr. Rémiego Wattiera i prof. Thierry’ego Rigauda rozwijatem kompetencje
w zakresie genetyki populacyjnej oraz pracy w miedzynarodowym zespole. W ramach pracy
doktorskiej zajmowatem sie filogeografig oraz strukturg populacyjng wybranego gatunku
obunoga w jego rejonie rodzimym i nowo skolonizowanym w Europie, wykorzystujgc
mitochondrialne markery COIl i 16S oraz jagdrowe markery mikrosatelitarne (Rewicz i in.,

20154, 2015b, 2017).

W przedstawionym osiggnieciu naukowym postanowitem skupié sie na: (1) Zastosowanie

barkodingu DNA w ocenie roéznorodnosci, identyfikacji gatunkowej i monitoringu
rozmieszczenia stawonogéw ladowych i wodnych w wybranych regionach Europy
(Publikacje P1, P2, P3); (2) Zastosowanie markeréw molekularnych w identyfikacji
gatunkowej, badaniach filogeograficznych i populacyjnych inwazyjnych obunogow

stodkowodnych w Europie (Publikacje P4, P5, P6, P7).

4.3.2. Cel naukowy badan

Cel 1. Zastosowanie barkodingu DNA w ocenie réznorodnosci, identyfikacji gatunkowej
i monitoringu rozmieszczenia stawonogéw ladowych i wodnych w wybranych regionach

Europy

Wprowadzenie

Celem przedstawionego osiggniecia byto zastosowanie barkodowania DNA do analizy
réznorodnosci gatunkowej wybranych makrobezkregowcéw. Metoda ta zostata wykorzystana
w badaniach nad pluskwiakami wodnymi z rejonu Jeziora Szkoderskiego na Batkanach (Rewicz

i in., 2023) oraz nad wazkami wystepujgcymi na archipelagu Malty (Rewicz i in., 2021).

7
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Dodatkowo, barkodowanie DNA postuzyto do identyfikacji fauny zapylajagcej obcego

niecierpka pomaranczowego (Impatiens capensis) w Polsce (Rewicz i in., 2024).

Celem badan przedstawionych w publikacji Rewicza i in., (2023) byto stworzenie
kompleksowej biblioteki barkodéw DNA dla wodnych pluskwiakow (Heteroptera:
Nepomorpha, Gerromorpha) zasiedlajagcych rejon Jeziora Szkoderskiego — obszaru
uznawanego za jedno z najwazniejszych $rédlgdowych centréw endemizmu w Europie. Wyniki
ujawnity niedoszacowang réznorodnos$¢ — wykryto 28 unikalnych BIN-6w dla 24 gatunkéw, co
stanowi 63% znanej fauny tych organizméw w Czarnogdrze, oraz dostarczyty pierwszych
stwierdzen dla czterech gatunkdéw: Micronecta poweri (Douglas & Scott, 1869), Hesperocorixa
sahlbergi (Fieber, 1848), Notonecta viridis Delcourt, 1909 oraz Gerris lateralis Schummel,
1832. Trzy gatunki, w ktérych zidentyfikowano po dwa BIN-y, charakteryzowaty sie
stosunkowo wysokimi wewnatrzgatunkowymi dystansami genetycznymi: Notonecta
maculata, Hydrometra stagnorum, oraz Nepa cinerea, co sugeruje mozliwg obecnosc
gatunkéw kryptycznych. Wykazano réwniez obecno$¢ niezidentyfikowanego gatunku
z rodzaju Velia sp., ktéry moze by¢ nowy dla nauki.

Badanie dostarczyto pierwszej tak rozbudowanej bazy referencyjnej barkodéw DNA dla
lokalnych populacji wodnych Heteroptera, wspierajgc dziatania konserwatorskie w regionie co
prawda objetym ochrong w randze Parku Narodowego, jednak zagrozonym presjg
turystyczng, urbanizacyjng i ktusowniczg. Praca ta byta efektem badan terenowych
prowadzonych z Vladimirem PeSiciem w 2018 roku oraz realizowanego pod jego
kierownictwem w latach 2019-2021 projektu ‘DNA barcode reference library as a tool for
sustainable management of freshwater ecosystems in the highly threatened Lake Skadar
Basin’, finansowanego przez Ministerstwo Nauki Czarnogory, realizowanego we wspotpracy.
Wieloletnia wspotpraca z prof. PeSiciem umozliwita mi udziat w badaniach dotyczacych
wodopodjek z tego regionu, z rodzaju Hygrobates Koch (Pesi¢ i in., 2023a) oraz Mideopsis
Neuman, 1880 (Pesi¢ i in., 2023b), jak rowniez w opracowaniu niedawno opublikowanej
zbiorczej liscie gatunkowej i bazie referencyjnej dla wodopdjek Batkandw (Pesic i in., 2025a)
i Madery (Pesic¢iin., 2025b).

Bratem takze udziat w opisie nowego gatunku pijawki Dina nesemanni sp. nov., z rejonu Jeziora
Szkoderskiego (Grosser i in., 2023). Cho¢ nie byty to prace, w ktérych petnitem wiodacg role,

moje zaangazowanie — obejmujgce czesciowe dostarczenie i analize danych molekularnych

8
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(barkodéw COI) — znaczgco podniosto wartos¢ tych opracowan i przyczynito sie do rozbudowy

bazy referencyjnej dla Czarnogéry i regionu Batkanéw Zachodnich.

W pracy Rewicz i in., (2021) przedstawitem pierwszg analize zrdéznicowania
genetycznego wazek (Odonata) wystepujgcych na Malcie — wyspie charakteryzujacej sie
bardzo ograniczonymi zasobami wodnymi oraz, z uwagi na izolacje, unikatowga faung. W lutym
2018 roku przeprowadzilismy dwutygodniowe badania terenowe na Malcie, kierowane przez
Zoltana Csabaia i jego zesp6t z Uniwersytetu w Peczu (Wegry), we wspodtpracy z lokalnym
badaczem Emanem Callejg z Malta College of Arts, Science and Technology (Paola, Malta).
Dzieki jego doskonatej znajomosci terenu badan oraz kontaktom z lokalnymi mieszkaricami
uzyskaliSmy dostep do wiekszosci naturalnych i sztucznych zbiornikdow wodnych na
zamieszkatych wyspach archipelagu maltanskiego — Malcie, Gozo i Comino — co pozwolito

0siggnac¢ wysoka reprezentatywnos¢ pobieranych préb.

Podczas ekspedycji zebralismy bogaty materiat fauny stodkowodnej z ponad 80
stanowisk. Szczegétowe] analizie molekularnej poddano 80 larw wazek, nalezgcych do 10
gatunkéw oznaczonych wczesniej morfologicznie, co stanowi 53% znanej fauny wazek Malty.
Dla o$miu gatunkéw jednoznacznie przypisano sekwencje DNA do odpowiednich BIN-6w
(Barcode Index Numbers). W przypadku dwéch gatunkéw — Ischnura genei oraz Anax
parthenope — wykazano wspotdzielenie BIN-6w z blisko spokrewnionymi taksonami. W
przypadku I. genei dotyczy to kompleksu gatunkowego obejmujgcego I. elegans, I. graellsii
oraz I. saharensis, natomiast u A. parthenope obserwuje sie wspétdzielenie BIN-a z Anax
imperator. Zjawisko to moze wynikaé z introgresji mitochondrialnej w wyniku hybrydyzacji
miedzy gatunkami lub z niepetnego rozdziatu linii rodowych, typowego dla stosunkowo
mtodych ewolucyjnie taksonéw.

Utworzona baza danych stanowi istotny wkfad w rozwdj referencyjnej biblioteki barkodéw
DNA dla regionu srédziemnomorskiego — obszaru silnie przeksztatconego przez dziatalno$é
cztowieka, w tym intensywng urbanizacje, nadmierne wykorzystywanie zasobow wodnych
w rolnictwie oraz nasilajgce sie zmiany klimatyczne. Zgromadzony materiat moze stuzy¢ jako
punkt wyjscia do przysztych badan monitoringowych oraz pogtebionych analiz

taksonomicznych w ekosystemach srédziemnomorskich. Co istotne, praca ta podkresla



Tomasz Rewicz Zatacznik 3. AUTOREFERAT

znaczenie budowania lokalnych bibliotek referencyjnych DNA w celu lepszego poznania
rozmieszczenia oraz procesow ewolucyjnych ksztattujgcych faune wodnych owaddéw.
Badania te umozliwity mi takze nawigzanie i rozwiniecie wspétpracy miedzynarodowej — ich
efektem byt m.in. mdj udziat w opublikowanej w tym samym roku zbiorczej pracy zawierajacej
sekwencje referencyjne dla wazek Europy Srodkowej i Pétnocnej (Geiger i in., 2021).
Dwutygodniowy pobyt na Malcie przyczynit sie rdwniez do zacie$nienia wspotpracy z Zoltanem
Csabai, z ktédrym kontynuuje badania nad rdézinorodnoscia bezkregowcdw wodnych
z wykorzystaniem barkodowania DNA.

Aktualnie trwajg prace nad analizg pozostatych grup makrobezkregowcéw z Malty.
Réwnoczesnie, dzieki mojej opiece nad studentem Uniwersytetu w Peczu, Zsoltem Kovacsem
(opiekunem jest Zoltan Csabai), mozliwa byfa realizacja wspdlnych projektéw dotyczacych
ochotkowatych (Chironomidae) Europy Srodkowej (Bodzi in., 2024) oraz taksonomicznych

zawitosci w obrebie Agabus uliginosus i A. lotti (Dettner i in., 2024).

Praca Rewicz i in.,, (2024) koncentruje sie na analizie zespotu zapylaczy
potnocnoamerykanskiego gatunku niecierpka pomarafczowego (Impatiens capensis),
introdukowanego do Europy i uznawanego w niektdrych jej krajach za gatunek inwazyjny
(Rewicz i in. 2022). Badaniami objeto cztery populacje zlokalizowane w pétnocno-zachodniej
Polsce, w rejonie Zalewu Szczecinskiego — jedynym (jak dotgd) obszarze wystepowania tego
gatunku w naszym kraju. Bezkregowce zbierano z kwitngcych roslin metodg ,,na upatrzonego”,
a nastepnie zastosowano podejscie integrujace identyfikacje morfologiczng i molekularng przy
uzyciu barkodingu DNA. Zidentyfikowano molekularnie 18 gatunkéw (dla pozostatych 2 nie
udato sie uzyskac¢ sekwencji, zostaty oznaczone morfologicznie). Sposrdd nich 17 uznano za
efektywnych zapylaczy, a trzy za rabusidow nektaru (ang. nectar robbers).

Badania wykazaty dominacje owadéw z rzedu btonkoskrzydtych (Hymenoptera, 75%) oraz
muchéwek (Diptera, 21%) w zespole odwiedzajagcym, a takze potwierdzito wysoka
komplementarnos$¢ morfologiczng cech zapylaczy wzgledem budowy kwiatow. Wyniki te
dostarczyty danych na temat dostosowania lokalnych zapylaczy do nowo wprowadzonego,
inwazyjnego gatunku rosliny oraz potwierdzito to uzytecznosc¢ identyfikacji organizméw przy
pomocy barkodowania DNA, przy dobrze rozbudowanej, poréwnawczej bibliotece
referencyjnej. W tej pracy wykorzystatem metody molekularne by zilustrowaé ztozonos$é

interakcji roslina—zwierze. Dodatkowym, praktycznym efektem byto wzbogacenie krajowej
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bazy referencyjnej barkodow DNA w ramach dziatan sieci PolBOL (Polish Barcode of Life,
https://www.polbol.uni.lodz.pl/ - oméwione w pkt. 5).

Badania nad bezkregowcami lgdowymi z wykorzystaniem barkodowania DNA i markerow
molekularnych rozwijatem juz na wczesnym etapie kariery. W 2016 roku, w badaniach
kierowanych przez promotora mojej pracy magisterskiej — dr. Radomira Jaskute (Jaskuta i in.,
2016), odpowiadatem za cze$¢ molekularng, obejmujacg uzyskanie i analize wynikdéw
dotyczacych filogeografii trzyszcza — Calomera littoralis — w regionie srodziemnomorskim
i pontyjskim. Byt to w pewnym sensie powrdt do materiatdw z czasdw mojej pracy
magisterskiej, gdyz zajmowatem sie tym gatunkiem, a cze$¢ materiatu zostata zebrana przeze
mnie podczas wspolnych wypraw, organizowanych przez dr. Jaskute do Grecji (2008), Ukrainy
(2011), Motdawii, Rumunii i Butgarii (2012). Barkodowanie DNA wykorzystatem takze
w kolejnej pracy, ukazujgcej bogactwo fauny zawleczonej w domowych terrariach (Jaskuta i
in., 2019).

Kolejnym etapem mojego zaangazowania byto petnienie funkcji promotora pomocniczego

‘{

w badaniach mgr Aleksandry Janiszewskiej, ktérej rozprawa doktorska pt. ‘Czynniki

warunkujace wystepowanie poliksenicznego ektopasozyta u ptakow zasiedlajacych odmienne

nisze ekologiczne’ zostata ztozona we wrzesniu 2025 roku. Moje wsparcie dotyczyto

zaprojektowania i selekcji markeréw mikrosatelitarnych o wystarczajgcym poziomie
zmiennosci dla pasozyta ptakdéw z rodziny wpleszczowatych — Ornithomya avicularia
(Janiszewska i in., 2023), oraz opieka nad pracami laboratoryjnymi, oraz pomoc przy analizie
danych na temat zréznicowania genetycznego wpleszcza - Ornithomya avicularia zebranego
z réznych grup (pod wzgledem ekologii i siedlisk) ptakéw zywicielskich (Janiszewska i in.,
2025).

Obecnie aktywnie uczestnicze w rozwoju biblioteki barkodéw DNA dla fauny bezkregowcéw
Polski. Mam réwniez swdj udziat w niedawno opublikowanej pracy dotyczacej pierwszych
stwierdzen trzech gatunkéw muchéwek z rodzaju Sciophila (Mycetophilidae) w Polsce

(Petczyniska i in., 2025), w ktorej odpowiadatem za opracowanie danych barkodingowych.

Cel 2 Zastosowanie markerow molekularnych w identyfikacji gatunkowej, badaniach

filogeograficznych i populacyjnych inwazyjnych obunogéw stodkowodnych w Europie

Wprowadzenie
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Celem przedstawionego osiggniecia byto zastosowanie markeréw molekularnych do
identyfikacji gatunkowej, analiz filogeograficznych oraz badan genetycznej struktury populacji
inwazyjnych obunogéw stodkowodnych w Europie. Markery mitochondrialne i jadrowe
wykorzystano w analizie filogeografii Dikerogammarus haemobaphes, inwazyjnego gatunku z
rejonu pontokaspijskiego, co pozwolito na wykrycie zréznicowania genetycznego w obrebie
europejskich populacji oraz ujawnienie obecnosci kryptycznych linii filogenetycznych
(Jazdzewska i in., 2020). Kolejnym etapem byto stworzenie referencyjnej biblioteki barkodéw
DNA dla endemicznych pontokaspijskich obunogéw, ktéra umozliwia ich szybka identyfikacje
i stanowi podstawe do dalszych analiz biogeograficznych (Copilag-Ciocianu i in., 2022).
Metody molekularne zostaty rowniez zastosowane w badaniach nad kolonizowaniem wéd
$rodlgdowych Szwecji przez obunogi pontokaspijskie oraz towarzyszgce im pasozyty
wewngtrzkomdrkowe (mikrosporidia) (Rewicz i in., 2025). Uzupetnieniem powyzszych badan
byta analiza postglacjalnej kolonizacji Europy przez stodkowodnego obunoga Gammarus
roeselii, gdzie tylko jedna linia filogenetyczna wywodzaca sie z panorniskiego centrum
dywersyfikacji, skutecznie skolonizowata Europe Zachodnig i Srodkowa (Csapé i in., 2020).

Wiedze na temat inwazyjnych gatunkéw obunogdéw zaczatem zdobywal wraz
z rozpoczeciem badan do rozprawy doktorskiej, czerpigc z bogatego doswiadczenia cztonkéw
zespotu, w ktdrym pracowatem. Juz na wczesnym etapie kariery, podczas realizacji
pobocznego projektu pod kierownictwem prof. Michata Grabowskiego, dosé nieoczekiwanie
okazato sie, ze gatunek opisany z doliny Wisty pod Warszawg — nomen omen Gammarus
varsoviensis — pochodzi z regionu pontyjskiego (tereny obecnej Ukrainy), a jego obecnos¢ na
Nizu Srodkowoeuropejskim to prawdopodobnie rezultat kolonizacji poprzez kanat Prypeé¢-Bug
i dalej w kierunku zachodnim (Grabowski i in., 2012). Dalsze badania taksonomiczne
i molekularne, prowadzone na bogatej kolekcji Amphipoda zgromadzonej przez cztonkéw
zespotu z Katedry Zoologii Bezkregowcdw i Hydrobiologii, umozliwity pogtebienie wiedzy na
temat rozmieszczenia geograficznego tych skorupiakéw. Efektem tych prac byta publikacja
Rewicza i in. (2016) opisujgca pierwsze stwierdzenie Spirogammarus major (wczesniej
Echinogammarus trichiatus (Martynov, 1932)) oraz Dikerogammarus villosus (Sovinsky, 1894)
w Turcji. Kolekcja ta byta i nadal jest rozwijana gtéwnie dzieki pracy prof. Michata
Grabowskiego, prof. Karoliny Baceli-Spychalskiej, dr. hab. Tomasza Mamosa, prof. Ut, a takze

mojemu osobistemu zaangazowaniu.
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Wraz z dr hab. Anng Jazdzewska prowadzitem badania nad strukturg filogeograficzng
populacji kolejnego gatunku z rodzaju Dikerogammarus — D. haemobaphes. Materiat zebrany
podczas licznych wypraw terenowych pozwolit rozwingc i dopetni¢ dane z pracy magisterskiej
dr Jazdzewskiej, co umozliwito publikacje pracy Jazdzewska i in., (2020). Przeanalizowanych
zostato ponad 300 osobnikédw z zaréwno rejonu rodzimego, jak i nowo skolonizowanego (41
stanowisk) z wykorzystaniem mitochondrialnych markeréw COI, 16S oraz nuklearnego 28S.
Pozwolito to na petniejszg rekonstrukcje historii ewolucyjnej tego gatunku. W toku analiz
molekularnych wykryto obecnos¢ dwéch gteboko zréznicowanych genetycznie linii w obrebie
badanego taksonu, ktdrych rozdzielenie oszacowano na okoto 5,1 miliona lat. Jedna z tych linii
wystepuje wytgcznie w dorzeczu dolnego Dunaju, Dniestru oraz w rzekach uchodzgcych do
potnocno-zachodniego rejonu Morza Czarnego. Druga linia, o szerszym zasiegu, obecna jest
zaréwno w regionie pierwotnego wystepowania (czesciowo sympatrycznie z pierwszg), jak i w
Europie Srodkowej i Zachodniej — m.in. w dorzeczach Renu, Menu, Mozeli oraz dolnej Odry.
Pomimo intensywnych badan morfologicznych nie udato sie wskaza¢ cech pozwalajgcych
jednoznacznie odrézni¢ te dwie linie. W obrebie tej drugiej, szerzej rozprzestrzenionej linii,
zidentyfikowano dodatkowo sub-populacje pochodzacga z rejonu Morza Kaspijskiego. Rozdziat
na odrebne linie czarnomorskie i kaspijskie wystepuje u wielu hydrobiontéw pontokaspijskich
(Cristescu i in., 2003; 2004; Cristescu i Hebert 2005) i wynika z burzliwej historii geologicznej
tego rejonu. Poziom zmiennos$¢ genetycznej w obszarach skolonizowanych pozostat na
stosunkowo wysokim poziomie, co sugeruje, ze D. haemobaphes rozprzestrzenia sie nie tylko
przez pojedyncze introdukcje, ale takze przez wielokrotne i niezalezne epizody kolonizacyjne
(brak efektu bottle-neck).

Jednym z najwazniejszych etapdw mojej kariery byto otrzymanie stypendium NAWA w

ramach programu im. Bekkera. Mozliwos¢ realizacji projektu pt. "DNA barcoding and

phylogeography of alien Ponto-Caspian amphipods, as a proxy to understand different

invasion dynamics in main invasion corridors across Europe”, pod opieka prof. Paula Heberta

w Centre for Biodiversity Genomics w Guelph, Kanada, byta nie tylko niezwyktg podrézg do
Swiatowego centrum badan nad barkodingiem DNA, ale rédwniez spotkata sie z duzym
entuzjazmem ze strony samego prof. Heberta. Jest on bowiem wspodtautorem, wraz z Melanig
Cristescu, przetomowych prac dotyczacych hydrobiontéw pontokaspijskich (m.in. Cristescu i

in., 2003; 2004; Cristescu i Hebert, 2005).
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Badania przeprowadzone podczas tego pobytu umozliwity opublikowanie wspdlnej pracy
z Denisem Copilasem-Ciocianu, moim bliskim wspdétpracownikiem z Nature Research Centre
w Wilnie (Litwa), poswieconej stworzeniu biblioteki referencyjnej DNA obunogéw
pontokaspijskich (Copilas-Ciocianu i in., 2022). Gtéwne cele tej pracy obejmowaty
opracowanie kompleksowej bazy barkodéw DNA dla przedstawicieli obunogéw z regionu
pontokaspijskiego oraz ocene ich wewnatrzgatunkowego zrdznicowania genetycznego
i obecnosci potencjalnych dywergentnych linii filogenetycznych. Prébki pozyskano
z 62 lokalizacji w basenach Morza Czarnego i Kaspijskiego, a dane zostaty uzupetnione
o dostepne sekwencje publiczne (m.in. Csabai i in., 2020). Uzyskano 239 sekwencji COIl dla 57
morfogatunkéw, w tym wszystkich tych, ktére skolonizowaty obszary poza swoim naturalnym
zasiegiem geograficznym (inwazyjne w Europie).

Wyniki potwierdzity, ze barkodowanie DNA jest skutecznym narzedziem do identyfikacji
gatunkéw obunogéw pontokaspijskich, a metody delimitacji gatunkéw oparte na
odlegtosciach genetycznych wykazujg najwiekszg zgodnos¢ z klasyfikacja morfologiczna.
Badania ujawnity réwniez btednie oznaczone taksonomicznie sekwencje DNA w publicznych
bazach referencyjnych oraz obecnos$é ukrytej réznorodnosci i niespdjnosci taksonomicznych
w niektdrych gatunkach, ktére wymagajg dalszych analiz. W rezultacie praca ta stanowi istotny
wktad w europejskg baze referencyjng barkodéw DNA dla organizméw wodnych, torujac
droge do lepszego poznania taksonomii niezbednej dla skutecznego monitoringu

biologicznego i dziatan ochronnych.

Denis Copilas-Ciocianu realizowat w tym czasie staz podoktorski w Wilnie,
koncentrujgcy sie na rdéznorodnosci molekularnej obunogdw pontokaspijskich. Nasza
wspotpraca umozliwita publikacje tej znaczgcej pracy oraz kontynuacje wspdlnych badan
w ramach kolejnych projektdw. Efektem tej wspdtpracy byta seria prac faunistycznych
wykorzystujgcych dane molekularne, zrealizowanych m.in. we wspodtpracy z Haling Morhun
(Gabrielczak) z (National Academy of Sciences of Ukraine, Institute of Marine Biology, Odessa,
Ukraina). Po rozpoczeciu przez Rosje petnoskalowej inwazji w lutym 2022 roku, zostata ona
ewakuowana z Odessy i kontynuowata dziatalnos¢ naukowg w Katedrze Zoologii
Bezkregowcow i Hydrobiologii Uniwersytetu tédzkiego (Morhun i in., 2022a; 2022b;
Gabrielczak i in., 2025). Kolejng istotng publikacjg byta praca Copilas-Ciocianu i in. (2023),

ktéra uporzagdkowata systematyke inwazyjnego w Europie gatunku Spirogammarus major,
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przez wiele lat btednie identyfikowanego jako Chaetogammarus trichiatus. Wiekszos$é
z wymienionych badan byta mozliwa dzieki wczesniej opublikowanej referencyjnej bibliotece

barkoddéw i danych uzyskanych podczas stazu w Guelph.

Kolejnym etapem badan nad pontokaspijskimi hydrobiontami byto uzyskanie przeze mnie

finansowania z NCN w ramach projektu Sonata, pt. ,Czy zte moze stal sie gorszym?

Eksperymentalna ocena sukcesu dwodch zrdznicowanych genetycznie frontdw inwazji

skorupiaka Dikerogammarus villosus i mozliwosci powstania superhybrydy o wyzszym

potencjale inwazyjnym”. Juz wczesniejsze prace (Rewicz i in., 2015a, 2015b, 2016, 2017)

wykazaty bardzo niewielkg zmiennos¢ wewnagtrzgatunkowg w obrebie markeréw
mitochondrialnych 16S i COI. Jednocze$nie znane byty dwie odrebne populacje, jedna
pochodzaca z Dunaju a druga z Dniepru, ktore niezaleznie skolonizowaty europejskie wody,
lecz jak dotad nie doszto do ich kontaktu.

Projekt zaktadat eksperymentalne skrzyzowanie tych populacji i oszacowanie ich potencjatu
inwazyjnego — zaréwno dla linii czystych, jak i hybrydowych. Ze wzgledu na wysokie koszty
i skomplikowang metodologie, nie planowatem ponownego genotypowania przy uzyciu
markeréw mikrosatelitarnych (Rewicz i in., 2015a, 2015b, 2017), potrzebne byto nowe
narzedzie, ktére pozwolitoby na skuteczne rozréznienie tych pochodzacych z Dniepru i Dunaju
populacji, ktére nadal pozostawaty izolowane w skolonizowanych przez nie wodach Europy.
Kluczowym etapem byto uzyskanie petnych genomdéw mitochondrialnych przedstawicieli obu
populacji (Mamos i in. 2021). Byly one podstawg do wytypowania zmiennych fragmentéow
mitogenomu zawierajacych charakterystyczne pojedyncze mutacje (SNP), umozliwiajace
jednoznaczne rozrdznienie populacji wystepujacych w izolacji geograficznej.

Idealnym materiatem do testow okazaty sie prébki Dikerogammarus villosus pochodzace ze
Szwecji, przestane przez Ulfa Bjelke z Swedish Species Information Centre, z Uppsali. Byto to
pierwsze stwierdzenie tego gatunku w tym kraju, obok Dikerogammarus haemobaphes
i Pontogammarus robustoides. W pracy Rewicza i in. (2025) udokumentowatem pierwsze
stwierdzenia i pochodzenie geograficzne tych trzech inwazyjnych gatunkéw w wodach
Szwecji, na podstawie barkodowania COIl oraz dwdch nowo zaprojektowanych markerdéw

mitochondrialnych (ATP8, ND5), wykazujgcych odpowiedni poziom zmiennosci u D. villosus.
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Wyniki uzyskane z markeréw mitochondrialnych sugerujg, ze wszystkie trzy gatunki zostaty
najprawdopodobniej wprowadzone do Szwecji w wyniku pojedynczych introdukcji,
obejmujgcych niewielkg liczbe osobnikéw, na co wskazuje bardzo niska réznorodnosé
genetyczna lokalnych populacji. Wskazano przy tym dwa potencjalne wektory introdukgji:
rekreacyjne jednostki ptywajgce oraz zegluge z rejonu Morza Battyckiego. Nowo opracowane
markery molekularne pozwolity zidentyfikowa¢ populacje Zrédtowg D. villosus jako
pochodzacg z Dunaju, ktéra skolonizowata nastepnie Europe Zachodnig i jeziora w Alpach.
Uzyskane lokalnie informacje wskazujg na mozliwo$¢ przemieszczenia jachtéw z jezior
alpejskich bezposrednio do jeziora Wetter w Szwecji. Zaréwno struktura genetyczna populacji
z jezior alpejskich (Rewicz i in., 2017), jak i dane dotyczgce zdolnosci przetrwania transportu
przez ten gatunek (Bacela-Spychalskaiin., 2013), potwierdzajg wysokie prawdopodobieristwo
takiego scenariusza.

Rozktad haplotypdéw oraz potencjat dyspersyjny D. haemobaphes i P. robustoides wskazuja
natomiast na wschodnie lub potudniowe rejony Battyku — takie jak panstwa battyckie, Zalew
Wislany i Zalew Szczecinski — jako najbardziej prawdopodobne Zrddta ich introdukcji

do Szweciji.

W kregu moich zainteresowan, jak rowniez zespotu, w ktdrym pracuje, znajdujg sie
takze gatunki spoza regionu pontokaspijskiego. Praca Grabowskiego i in., (2017), dotyczaca
paleogeografii, kryptycznej rdéinorodnosci oraz geograficznego rozmieszczenia linii
filogenetycznych gatunku Gammarus roeselii na Pétwyspie Batkanskim, stanowita znakomitg
podstawe do dalszych badan nad tym gatunkiem, obejmujgcych jego filogeografie w rejonach
nowo skolonizowanych. Badania przedstawione w pracy Csapd i in., (2020) objety probki
z ponad 70 lokalizacji w Europie. Zastosowano marker mitochondrialny COl (dla 663
osobnikéw) oraz jadrowy ITS2 (dla 137 osobnikéw). Wyniki potwierdzity hipoteze, ze Kotlina
Panonska byta waznym refugium glacjalnym dla G. roeselii, a takze centrum jego dywergencji
siegajacej pliocenu. Wykazano, ze jedna z linii filogenetycznych opuscita Basen Panoniski
po ostatnim zlodowaceniu, inicjujac kolonizacje znacznych obszaréw Europy Srodkowej
i Zachodniej. Badania sugerujg, ze ekspansja ta mogta rozpoczaé sie juz we wczesnym
holocenie, a jej przebieg — widoczny we wspodtczesnych wzorcach rozmieszczenia oraz
przestrzennym rozkfadzie réznorodnosci genetycznej — wskazuje na kontynuacje réwniez w

czasach historycznych. Istotnym czynnikiem sprzyjajgcym dalszemu rozprzestrzenianiu tej
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jednostki byt rozwdj sieci sztucznych drég wodnych na terenie Europy, ktory znaczgco utatwit
migracje organizméw wodnych miedzy izolowanymi wczesniej zlewniami. Ostatecznie,
przedstawiono dowody wskazujagce na asymetryczne przypadki introgresji miedzy
dywergentnymi liniami filogenetycznymi, ktére mogg by¢ znacznie powszechniejsze wsréd
bezkregowcdw, niz wczesniej sadzono.

Badania nad innymi inwazyjnymi gatunkami obunogéw kontynuowatem, dokumentujgc m.in.
nowe stanowiska pdétnocnoamerykanskiego gatunku Gammarus tigrinus na Bornholmie
(Rewicz i in.,, 2019), oraz wystepowanie ziemnowodnego, inwazyjnego obunoga
Cryptorochestia garbinii w gornej Odrze (Rewicz i in., 2020). Dzieki zastosowaniu
barkodowania DNA udato sie réwniez oznaczy¢ gatunek Apocorophium lacustre, ktéry
nieoczekiwanie zostat odnaleziony w gérnej Odrze, oraz w zasolonych wodach kopalnianych
tego regionu (Krodkiewska i in., 2021).

W badaniach nad nieinwazyjnymi gatunkami uczestniczytem jako cztonek zespotu, ktéry
opublikowat znaczgcg prace dotyczacg kryptycznej réinorodnosci Gammarus fossarum
w Europie (Wattier i in., 2020); w ramach tego projektu odpowiadatem za zebranie czesci
materiatu terenowego, wykonanie czesci prac laboratoryjnych oraz przeprowadzenie
wybranych analiz. Ta obszerna analiza, oparta na niemal 5000 sekwencjach COIl z prawie 500
lokalizacji, ujawnita ogromng réznorodnos¢ genetyczng w obrebie tego kompleksu gatunkow
— od 84 do 152 Molecular Operational Taxonomic Units (MOTU) - operacyjna jednostka
taksonomiczna wyznaczona na podstawie podobieristwa sekwencji DNA, traktowana jako
molekularny odpowiednik gatunku w analizach barkodowych i metabarkodowych. Wyniki te
roznigce sie w zaleznosci od zastosowanej metody delimitacji podkreslajg konieczno$é
stworzenia kompleksowej, paneuropejskiej biblioteki referencyjnej barkodéw DNA dla
G. fossarum.

Dos¢ odlegtym tematycznie, lecz wartoSciowym rozszerzeniem tych badan byta publikacja
poswiecona stodkowodnym kietzom Tunezji, opracowana w 2023 roku przez tunezyjsko-
francusko-polski zespdt (Ayati i in., 2023). Praca w duzej mierze opierata sie na materiale
zebranym przeze mnie w 2010 roku; odpowiadatem za ich identyfikacje taksonomiczng,
wytworzenie danych molekularnych, przeprowadzenie analiz delimitacji gatunkéw, oraz
opracowanie map, a takie wspodtuczestniczytem w przygotowaniu pierwotnej wersji

manuskryptu.
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W badaniach nad stonowodnymi przedstawicielami rzedu Amphipoda uczestniczytem jako
wspotautor zbiorczej pracy Hupato i in. (2019), poswieconej gatunkom Gammarus aequicauda
i G. insensibilis. Odpowiadatem za zebranie wiekszosci materiatu z basenu Morza Czarnego
i Azowskiego, wygenerowanie danych molekularnych, wykonanie czesci analiz oraz
opracowanie wybranych rycin, a takze — wspdlnie z pierwszym autorem — przygotowanie

pierwszej wersji manuskryptu.

Podsumowanie osiggniecia naukowego

Oba moje czgstkowe osiggniecia naukowe koncentrujg sie na zastosowaniu narzedzi
molekularnych — przede wszystkim barkodowania DNA i innych markeréw molekularnych
w badaniach nad stawonogami. Pierwsze z nich dotyczyto szeroko pojetej oceny
réznorodnosci gatunkowej i identyfikacji stawonogéw ladowych i wodnych w wybranych
regionach Europy. W ramach tego celu prowadzitem badania nad pluskwiakami wodnymi
z rejonu Jeziora Szkoderskiego, wazkami z archipelagu Malty oraz zespotami zapylaczy
niecierpka pomaranczowego w Polsce. Dzieki zastosowaniu barkodowania DNA udato sie nie
tylko uzupetni¢ wiedze o rozmieszczeniu gatunkéw i wykry¢ przypadki potencjalnych
gatunkéw kryptycznych, ale takze stworzy¢ lokalne biblioteki referencyjne DNA. Takie
biblioteki sg kluczowe dla dalszych dziatarn monitoringowych w zagrozonych ekosystemach,
opartych na srodowiskowym DNA i metabarkodingu. Szczegdlng wartoscia tych prac byto ich
silne osadzenie w badaniach terenowych oraz rozwijanie miedzynarodowej wspodtpracy
naukowej — m.in. z badaczami z Malty, Czarnogdry czy Wegier. Bytem rowniez zaangazowany
w projekty edukacyjne i wspieratem rozwéj mtodszych badaczy, wdrazajgc ich w metody
molekularne i analizy bioinformatyczne. Badania te nie tylko przyniosty konkretne wyniki
naukowe, ale réwniez pomogty rozwijac¢ infrastrukture genetyczng w regionach, gdzie do tej
pory byta ona stabo rozpoznana.

Drugie osiggniecie skupiato sie na badaniach taksonomicznych, filogeograficznych
i populacyjnych dotyczacych inwazyjnych obunogéw stodkowodnych, ze szczegélnym
uwzglednieniem gatunkéw pochodzacych z regionu pontokaspijskiego. Pracujgc nad tym
tematem od czasu doktoratu, krok po kroku poszerzatem wiedze o rozprzestrzenianiu sie tych
organizméw w Europie. Przeprowadzitem analizy molekularne Dikerogammarus
haemobaphes i D. villosus, a takze Gammarus roeselii, badajac zasieg ich wystepowania,

roznorodnosé genetyczng i mozliwe drogi inwazji. Kluczowym etapem byto uzyskanie przeze
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mnie stypendium NAWA w programie im. Bekkera, ktére pozwolito mi pracowa¢ w Centre
for Biodiversity Genomics w Kanadzie pod okiem prof. Paula Heberta. Wspdlnie z Denisem
Copilasem-Ciocianu opublikowalismy referencyjng biblioteke barkodéw DNA dla obunogdw
pontokaspijskich, stanowigcg podstawe dla dalszych badan inwazyjnych i endemicznych
gatunkéw. W kolejnych pracach zidentyfikowatem zrédfa introdukcji gatunkéw do Szwecji
oraz wdrozytem nowe markery mitochondrialne pozwalajgce rozréznia¢ geograficzne linie
inwazyjnych skorupiakdéw. Wyniki te majg nie tylko warto$é systematyczng i filogeograficzng,
ale sg tez waznym narzedziem w zarzadzaniu i monitorowaniu gatunkéw inwazyjnych. Dzieki
tym badaniom, czesto realizowanym we wspdtpracy z miedzynarodowymi zespotami z Litwy,
Ukrainy, Szwecji czy Kanady, mogtem przyczyni¢ sie do pogtebienia wiedzy o historii
ewolucyjnej i dynamice inwazji waznych ekologicznie gatunkéw wodnych.

Podsumowujgc, oba osiggniecia faczy skuteczne wdrozenie technik molekularnych w ocenie
bioréznorodnosci. Pierwsze z nich miato charakter eksploracyjny i wspierajacy ochrone
przyrody w ekosystemach lgdowych i wodnych, drugie — sktada sie z pogtebionych badan
filogegraficznych, z istotnym wptywem na rozumienie dynamiki biologicznych inwazji

w Europie.
5. Informacja o wykazywaniu sie istotng aktywnoscig naukowa albo artystyczng
realizowang w wiecej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury, w

szczegdblnosci zagranicznej.

Doswiadczenia miedzynarodowe i rozwéj badan molekularnych

Pierwsze doswiadczenia w pracy naukowej poza granicami kraju zdobywatem w Equipe
Ecologie Evolutive, Biogeosciences, Université de Bourgogne we Frangji, jeszcze w trakcie
prowadzenia badan do pracy doktorskiej. W latach 2010-2021 odbytem szes$¢ pobytéw w tym
osrodku, o tgcznej dtugosci o$miu i pdt miesigca (najdtuzszy trwajacy semestr). Moimi
opiekunami i mentorami byli dr Rémi Wattier oraz prof. Thierry Rigaud. Profesor Rigaud petnit
rowniez funkcje kopromotora mojej rozprawy doktorskiej, obronionej w 2015 roku.

W Dijon zdobytem cenne doswiadczenie w pracy laboratoryjnej i w zespole
miedzynarodowym, a takze uzyskatem wiekszo$é wynikdow do rozprawy doktorskiej —
w szczegoblnosci komplet danych z markeréw mikrosatelitarnych. Badania prowadzone we

Francji ugruntowaty moje zainteresowanie tematykg gatunkéw inwazyjnych obunogéw,
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szczegblnie - Dikerogammarus villosus, ich ekologia oraz wykorzystaniem markerow
molekularnych w badaniach filogeograficznych. Zainteresowanie to rozszerzyto sie réwniez na
mikrosporidia, metody ich molekularnej detekcji oraz wptyw tych pasozytéw na procesy
inwazyjne i zachowania zywicieli.

Wspotpraca z francuskim zespotem trwa nieprzerwanie od 15 lat i jest rozwijana w kolejnych
projektach badawczych — m.in. w ramach realizowanego w latach 2019-2020 projektu
»,Biogeography of the dynamic of host-parasite relationships: from old associations
to emergent diseases”, finansowanego przez Narodowga Agencje Wymiany Akademickiej
w ramach programu Polonium. W wyniku wspétpracy z osrodkiem w Dijon, opublikowanych
zostato dziewie¢ artykutéw z listy JCR (Bacela-Spychalska i in. 2013, 2018; Rewicz i in. 2015a,
2015b, 2017; Grabowski i in. 2017; Jazdzewska i in. 2020; Wattier i in. 2020; Csapé i in. 2020).

Wspotpraca krajowa i projekt SONATA

Kluczowa role w planowaniu i realizacji projektu SONATA odegrata réwniez wieloletnia
wspotpraca z prof. Jarostawem Kobakiem oraz dr hab. tukaszem Jermaczem z Uniwersytetu
Mikotaja Kopernika w Toruniu, jak i prof. Karoling Bacela-Spychalskg. Wspodtprace,
rozpoczatem od wspodlnej realizacji projektu pt. , Testing invasional meltdown hypothesis with
the Ponto-Caspian exotic community in inland Polish waters as a model system”,
finansowanym przez NCN w ramach konkursu SONATA BIS, ktérym kierowata prof. Karolina
Bacela-Spychalska. Wynikiem wspotpracy byt ztozony i otrzymany przeze mnie projekt ,,Czy zte

moze stac sie gorszym? Eksperymentalna ocena sukcesu dwdch zréznicowanych genetycznie

frontéw inwazji skorupiaka Dikerogammarus villosus i mozliwosci powstania superhybrydy o

wyzszym potencjale inwazyjnym”, ktorego bytem kierownikiem i ktéry zrealizowatem w

ramach programu NCN SONATA w latach 2019-2024. Ich doswiadczenie
w biologii eksperymentalnej oraz w hodowli obunogéw pontokaspijskich byto nieocenione
przy realizacji zaplanowanych zadan projektowych. Jego formalne rozliczenie miato miejsce
w lipcu 2025 roku. Wyniki eksperymentow i analiz wykazaty, ze dwie genetycznie odmienne
populacje Dikerogammarus villosus réznig sie istotnie pod wzgledem cech metabolicznych,
tempa wzrostu, oraz reakcji na stres sSrodowiskowy. Eksperymentalne krzyzowania wykazaty,
ze mieszance miedzy liniami mogg taczy¢ korzystne cechy obu populacji, a w okreslonych
warunkach srodowiskowych wykazywac¢ podwyziszong wydolnosé fizjologiczng i zdolnosé

kolonizacyjng, wskazujac na realng mozliwos¢ powstania ,superhybrydy”. Wyniki projektu
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potwierdzity, ze wtérny kontakt odmiennych linii genetycznych moze zwiekszac ryzyko dalszej
intensyfikacji inwazji i rozszerzenie zakresu tolerancji Srodowiskowej, co ma istotne
konsekwencje dla prognozowania dynamiki ekspansji gatunkow inwazyjnych. Efektem
wspotpracy oraz realizacji projektu jest dziewie¢ opublikowanych artykutéw (Jermacz i in.,
2025; Mamosiiin. 2021; Podwysockiiin., 2024, 2025a, 2025b, 2025c, 2025d, Rewicz i in. 2020,
2025).

Rozwdj badan z wykorzystaniem barkodingu DNA

Zainteresowanie wykorzystaniem barkodingu DNA w szacowaniu réznorodnosci
biologicznej oraz w molekularnej identyfikacji organizmoéw stato sie drugg, wiodgca
aktywnoscia naukowa po uzyskaniu stopnia doktora. W 2018 roku kierownik zespotu,
w ktérym pracuje — prof. Michat Grabowski — zostat zaproszony do komitetu naukowego
miedzynarodowego konsorcjum badawczego International Barcode of Life (iBOL). W tym
samym roku otrzymatem prestizowe stypendium Narodowej Agencji Wymiany Akademickiej
(program im. Bekkera), finansujgce roczny staz podoktorski w Centre for Biodiversity
Genomics (CBG) na University of Guelph w Kanadzie.

Pobyt ten, zrealizowany od 1 sierpnia 2019 do 31 lipca 2020 roku pod opiekg prof. Paula
Heberta — twadrcy koncepcji barkodingu DNA i Swiatowego lidera w tej dziedzinie — umozliwit
mi poznanie najnowoczes$niejszych procedur laboratoryjnych oraz funkcjonowania globalnego
centrum badawczego, ktdre generuje ponad 3 miliony barkodéw rocznie. Podczas stazu

zrealizowatem projekt naukowy pt. “DNA barcoding and phylogeography of alien Ponto-

Caspian amphipods, as a proxy to understand different invasion dynamics in main invasion

corridors across Europe” oraz uzyskatem okoto 6000 barkoddéw dla makrobezkregowcow

z Jeziora Szkoderskiego. Wyniki projektu pokazaty, ze inwazyjne obunogi pochodzenia
pontokaspijskiego rozprzestrzeniajgce sie wzdtuz gtéwnych korytarzy inwazji w Europie rdéznig
sie strukturg genetyczng i historia demograficzng, co odzwierciedla odmienne scenariusze
kolonizacji oraz wielokrotne zrddta introdukcji. Zastosowanie barkodingu DNA oraz analiz
filogeograficznych umozliwito identyfikacje linii inwazyjnych, rekonstrukcje ich pochodzenia
oraz wykazanie ztozonych wzorcéw wtdrnego kontaktu i mieszania populacji. Dodatkowo
sekwencje COIl dla makrobezkregowcéw z Jeziora Szkoderskiego istotnie poszerzyto
referencyjng baze danych dla regionu Batkandéw, ujawniajgc wysoka, czesciowo kryptyczna

i niepisang réznorodnos¢, dostarczajgc narzedzi do skuteczniejszego monitoringu, poznania
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i ochrony tego rejonu. Efektem tego pobytu jest dotychczas 13 opublikowanych prac (m.in.
Csabaiiin., 2020; Rewicz i in., 2020, 2021, 2023; Jazdzewska i in., 2020; Copilas-Ciocianu i in.,
2022; Grosser i in., 2023; Gabrielczak i in., 2025), z czego 11 opublikowatem z podwdjna

afiliacjg — rowniez do Centre for Biodiversity Genomics, University of Guelph.

PolBOL i nowe technologie sekwencjonowania

Doswiadczenie zdobyte w Kanadzie umozliwito mi zaangazowanie sie w tworzenie
polskiej inicjatywy barkodingowej PolBOL, oficjalnie dziatajgcej od 2020 roku przy Katedrze
Zoologii Bezkregowcdw i Hydrobiologii Uniwersytetu tédzkiego. Mojg gtéwng rolg w PolBOL
jest administrowanie bazami danych oraz ich integracja z globalng bazg BOLD. W 2022 roku
(wrzesien—listopad) odbytem kolejny, siedmiotygodniowy staz w Guelph, ktérego celem byto
poznanie i wdrozenie procedur sekwencjonowania przy uzyciu technologii Oxford Nanopore
Sequencing. Po powrocie do kraju, wraz dr hab. Tomaszem Mamosem przeprowadzilismy w
naszym laboratorium testowanie oraz wdrozenie wybranego protokotu sekwencjonowania,
obejmujgce jego optymalizacje, przeskalowanie oraz dostosowanie do naszych potrzeb
badawczych i oczekiwanej przepustowosci. Proces ten obejmowat réwniez adaptacje
infrastruktury sprzetowej, organizacje zaplecza laboratoryjnego oraz dostosowanie logistyki
pracy z prébkami do lokalnych warunkéw. Obecnie opracowane i wdrozone procedury sg
z powodzeniem stosowane w rutynowej dziatalnosci naszego laboratorium. Poktosiem tej
aktywnosci jest réwniez udziat zespotu, ktérego jestem czescig, w miedzynarodowych
projektach finansowanych przez program Horyzont Europa. Sg to skupiony na
srodowiskowym DNA - A Plan towards an eDNA reference library and data repository for
Aquatic Organisms, navigating Europe towards the next generation biodiversity monitoring
Europe Programme (eDNAqua-Plan, 2023-2026), oraz projekt Biodiversity Genomics Europe
(BGE, 2022-2026) — zwiekszajgcy zdolnosci europejskich partnerow do generowania
i wykorzystywania barkodéw DNA.

W projekcie eDNAqua-Plan uczestniczytem w pracach analitycznych obejmujgcych
przygotowanie inwentaryzacji, przegladu oraz analizy luk w istniejgcych inicjatywach DNA
barkodingu i bibliotekach referencyjnych, a takze analogicznej analizy dotyczacej inicjatyw
i repozytoriow eDNA. Bratem rdéwniez udziat w identyfikacji i poréwnaniu aktualnie

stosowanych schematéw dziatania (workflows) wykorzystywanych w monitoringu
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bioréznorodnosci opartego na metodach molekularnych, co stanowito podstawe do
opracowania rekomendacji dla standaryzacji dziatarh na poziomie europejskim.

W projekcie Biodiversity Genomics Europe (BGE) zaangazowany jestem w dziatania
wzmacniajgce krajowy wezet PolBOL, w tym w budowe krajowej biblioteki referencyjnej i jej
organizacje w portalu BOLD. Koordynowatem réwniez zadanie polegajgce na poborze préb
zapylaczy w Polsce z wykorzystaniem pufapek Malaise w ramach zadania BGE — Pollinator
Communities. Moja rola obejmuje organizacje i nadzér nad zbieraniem materiatu, wspotprace
z partnerami terenowymi oraz integracje uzyskanych danych z europejskg infrastrukturg

genomiki bioréznorodnosci.

Inne wspotprace miedzynarodowe i projekty regionalne

Wykorzystanie barkodowania DNA w praktyce umozliwito nawigzanie i rozwdj
kolejnych miedzynarodowych wspoétprac. Jedng z nich, jest kontakt z prof. Vladimirem
Pesiciem z Katedry Biologii Uniwersytetu w Czarnogdrze w Podgoricy. Poczgtkowo dotyczyta
ona réznorodnosci makrobezkregowcéw Jeziora Szkoderskiego. Zaowocowata wspdlnymi
badaniami jeziora i jego okolic podczas dwu-tygodniowych badan terenowych w 2018 roku,
nastepnie sformalizowata sie w ramach projektu realizowanego w latach 2021-2023 ,,DNA

barcode reference library as a tool for sustainable management of freshwater ecosystems in

the highly threatened Lake Skadar Basin”, finansowanego przez Ministerstwo Nauki

Czarnogdry. Wspodtpraca ta nadal sie rozwija, czego efektem jest seria wspdélnych publikacji na
temat réznorodnosci makrobezkregowcow tego regionu, wraz z opisami nowych gatunkéw
(PeSiciin. 2023a, 2023b; Grosser i in. 2023; PeSici in., 2025a, 2025b).

Realizuje réwniez wspodlne projekty z prof. Zoltdnem Csabaiem z Uniwersytetu w Peczu,
na Wegrzech. Po wspdlnych, dwutygodniowych badaniach terenowych na Malcie w lutym
2018 roku powstata publikacja dotyczgca wazek tego kraju (Rewicz i in., 2021), a obecnie
przygotowywana jest kompleksowa praca na temat referencyjnej biblioteki barkodéw dla
stodkowodnych makrobezkregowcow Malty. Rownolegle prowadzimy dziatania majgce na
celu utworzenie kompletnej biblioteki referencyjnej organizméw wodnych dla Wegier, czego
rezultatem sg obecnie trzy publikacje (Csabai i in., 2020; Boo6z i in., 2023; Dettner i in., 2023).
Jako kolejny etap przygotowuje zestaw barkodéw dla wodnych skorupiakdow Wegier.
Dwukrotnie Zoltan Csabai sktadat takze wnioski o dofinansowanie tych badan do wegierskiej

agencji grantowej — niestety dotychczas bez sukcesu. Bytem réwniez opiekunem naukowym
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Zsolta Kovacsa — jego studenta z Uniwersytetu w Peczu, ktory odbywat staz naukowy w naszej

katedrze.

Kolejng wspdtpracg zagraniczng, ktérg obecnie rozwijam, jest ta z Ulfem Bjelke (Swedish
Species Information Centre, Swedish University of Agricultural Sciences, Uppsala) oraz Jennie
Barthel Svedén (County Administrative Board of Stockholm). Wspétpraca ta rozpoczeta sie od
wiadomosci e-mail, ktorg otrzymatem w lutym 2023 roku z prosbg o pomoc w identyfikacji
nieznanych wéwczas skorupiakow — jak sie pdzniej okazato, byty to osobniki Dikerogammarus
villosus pochodzgce ze Szwecji. Nawigzany kontakt szybko przerodzit sie we wspdlne badania,
ktérych rezultatem byta publikacja artykutu (Rewicz i in., 2025). Obecnie prowadzimy analizy
kolejnego zestawu materiatu — tym razem obejmujgcego inne inwazyjne gatunki o
pochodzeniu pontokaspijskim zebranych w wodach Szwecji — w celu ich precyzyjnej
identyfikacji, oszacowania réznorodnosci genetycznej oraz ustalenia potencjalnego Zrédta

pochodzenia poszczegdlnych populacji.

6. Informacja o osiggnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujgcych
nauke lub sztuke.

Doswiadczenie dydaktyczne

Podczas studidw doktoranckich zdobytem doswiadczenie dydaktyczne poprzez
wspotprowadzenie zaje¢ w wymiarze okreslonym Regulaminem Studium Doktoranckiego
Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu tédzkiego. Przez cztery lata
realizowatem co najmniej 60 godzin zajec rocznie, prowadzgc éwiczenia i zajecia dydaktyczne
gtéwnie dla studentéw kierunkéw Ochrona Srodowiska oraz Biologia.

Wspodtprowadzitem zajecia z przedmiotdw: Filogenetyka i ekologia molekularna,
Zoologia bezkregowcoéw, Roéznorodnos$é biologiczna — zwierzeta oraz Biologia cztowieka
z elementami ergonomii. W ramach obowigzkéw dydaktycznych uczestniczytem réwniez
w licznych zajeciach terenowych, w tym w kursach Cwiczenia terenowe z ekologii oraz
Interdyscyplinarne ¢éwiczenia terenowe, podczas ktorych odpowiadatem za realizacje czesci
merytorycznej oraz wsparcie organizacyjne zaje¢ w terenie.

Po uzyskaniu stopnia doktora w 2015 roku, moje zatrudnienie nie miato charakteru

dydaktycznego — najpierw, do lutego 2018 roku, bytem pracownikiem naukowo-

technicznym, a od marca 2018 roku jestem adiunktem naukowym.
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Po objeciu stanowiska adiunkta sprawowatem opieke nad gosémi przyjezdzajacymi do Katedry
Zoologii Bezkregowcdw i Hydrobiologii, m.in. nad dr. Romanem Godunko (Biology Centre of
the Czech Academy of Sciences, Institute of Entomology), ktéry w dniach 8 stycznia — 15 lutego
2019 roku odbywat staz w ramach STSM finansowanego przez COST Action CA15219 DNAqua-
Net, oraz nad Zsoltem Kovacsem, studentem z Wegier (University of Pécs, Department of
Hydrobiology), ktory przebywat na stazach w okresach: 1 czerwca — 31 lipca 2023 roku
(program Erasmus) oraz 4—24 marca 2024 roku (program CEEPUS).

Sprawowatem réwniez opieke nad studentkami Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska
odbywajgcymi staze w naszej katedrze w ramach programoéw:

— Student Power (11 kwietnia — 6 czerwca 2023): Amelia Paszkowska,

— Get Smarted (26 lutego — 10 czerwca 2024): Amelia Paszkowska,

— Get Smarted (11 marca — 19 kwietnia 2024): Julita Nawrocka.

Od 2018 roku bytem recenzentem dwdch prac licencjackich oraz pieciu prac magisterskich.

W okresie od 30 pazdziernika 2020 do 11 marca 2025 roku petnitem funkcje promotora
pomocniczego w realizacji pracy doktorskiej dr. Krzysztofa Podwysockiego pt. Assessment of

the invasion potential of two genetically distinct populations of the Ponto-Caspian amphipod

- Dikerogammarus villosus. Praca zostata obroniona z wyrdznieniem w dniu 11 marca 2025

roku.
Od marca 2021 roku sprawuje opieke jako promotor pomocniczy nad realizacjg pracy

doktorskiej mgr Aleksandry Janiszewskiej pt. Czynniki warunkujgce wystepowanie

poliksenicznego ektopasozyta u ptakow zasiedlajgcych odmienne nisze ekologiczne. Praca

zostata ztozona w dniu 30 wrzesnia 2025 roku.

Dziatalno$¢ organizacyjna
Bytem cztonkiem komitetu organizacyjnego trzech konferencji miedzynarodowych
oraz dwdch krajowych.

Od 2018 roku formalnie petnie funkcje menedzera Laboratorium Ekologii Molekularnej

w_Katedrze Zoologii Bezkregowcdw i Hydrobiologii. Odpowiadam za wdrazanie protokotéw

laboratoryjnych, utrzymanie sprzetu, realizacje zamdwied oraz udzielanie wsparcia

merytorycznego osobom pracujgcym w laboratorium.
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Przygotowatem i wspodtprowadzitem szereg szkolen z zakresu barkodingu DNA, w tym
z wykorzystaniem technologii sekwencjonowania Oxford Nanopore Technology, stosowanej
w badaniach nad réznorodnoscig biologiczng organizméw (gtdwnie stawonogdéw). Do
najwazniejszych wydarzen, w ktérych uczestniczytem jako prowadzacy, naleza:

e XXVI Ogdlnopolskie Warsztaty Bentologiczne (2019, Spata),

e szkolenie w Katedrze Zoologii Bezkregowcdéw i Hydrobiologii (2023),

e warsztaty w Tatrzanskim Parku Narodowym (2024) pt. Genomika Réznorodnosci —
Perspektywa dla parkéw narodowych w Polsce,

e kurs BRIGHT — Biodiversity Research Integrating Barcoding, Genomics and High-
throughput Technologies (2025), zorganizowany w ramach projektu Biodiversity
Genomics Europe (BGE),

e szkolenie w Karkonoskim Parku Narodowym (2025) pt. Bioréznorodnos¢ entomofauny

ekosystemoéw tgkowych KPN — badania pilotazowe przy uzyciu metod molekularnych.

Bratem rowniez udziat jako uczestnik w kursach:
e 12-14 pazdziernika 2023 - Train the trainers — developing a training framework in
Biodiversity Genomics, Saloniki, Grecja
e 17-21 pazdziernika 2022 — Species distribution and ecological niche modelling in R,
organizowany przez Physalia-courses, prowadzacy: dr A. Marcia Barbosa,

e 1-5czerwca 2015 — The Fifth DNA Metabarcoding Spring School, Biatowieza.

Dziatalno$¢ popularyzatorska

Aktywnie uczestnicze w dziataniach popularyzatorskich juz od czasu studiow | stopnia.
Bytem aktywnym cztonkiem Sekcji Zoologii Bezkregowcdw Studenckiego Kota Naukowego
Biologdw (SZB SKNB), biorgc udziat w licznych inicjatywach popularyzujacych nauke.
Uczestniczytem m.in. w Piknikach Naukowych, Festiwalach Nauki, pokazach, Dniach
Otwartych oraz obozach naukowych.

W 2023 roku wspétprowadzitem zajecia edukacyjne pt. Mimetyzm, czyli przebrania w Swiecie

bezkregowcow, skierowane do uczniéw klasy IA Szkoty Podstawowej nr 139 w todzi.
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Znaczgaca czes¢ mojej dziatalnosci naukowej zostata rowniez dostrzezona i nagtosniona

w mediach — zarédwno w artykutach prasowych, jak i w reportazach telewizyjnych oraz

materiatach promocyjnych. Do najwazniejszych publikacji i materiatéw medialnych naleza:

2018 — PAP Nauka w Polsce: ,tédzki naukowiec w Kanadzie poprowadzi badania
inwazyjnych kietzy”
https://naukawpolsce.pl/aktualnosci/news%2C32002%2Clodzki-naukowiec-w-
kanadzie-poprowadzi-badania-inwazyjnych-kielzy.html

2020 — Teleexpress, TVP1: Wywiad pt. ,Inwazyjny skorupiak panoszy sie w naszych
wodach”
https://teleexpress.tvp.pl/51394189/inwazyjny-skorupiak-panoszy-sie-w-naszych-
wodach

2020 — TVP3 t6dz — tédzkie Wiadomosci Dnia: Reportaz pt. ,Zabdjcza krewetka.

W polskich wodach trwa inwazja drapieznego kietza”
https://lodz.tvp.pl/51529189/zabojcza-krewetka-w-polskich-wodach-trwa-inwazja-
drapieznegokielzaZab%C3%B3jcza

2023 — Multiportal Uniwersytetu tédzkiego: Film promocyjny projektu
https://www.uni.lodz.pl/aktualnosc/szczegoly/czy-grozi-nam-inwazja-super-hybrydy-
obunogow

2023 - YouTube: Film promocyjny

https://www.youtube.com/watch?v=9S-cJTUAQVS

2023 — PAP Nauka w Polsce:

,Biolodzy Ut badajg, czy dojdzie do inwazji zagrazajgcego faunie polskich rzek”
https://naukawpolsce.pl/aktualnosci/news%2C96221%2Cbiolodzy-ul-badaja-czy-
dojdzie-do-inwazji-zagrazajacego-faunie-polskich-rzek

2023 — Forum Akademickie: ,Czy grozi nam inwazja superhybrydy obunogéw?”
https://forumakademickie.pl/badania/czy-grozi-nam-inwazja-super-hybrydy-
obunogow/

2023 — PAP: ,Zywi sie rybig ikra. Czy w polskich rzekach dojdzie do niebezpiecznej
inwazji?”
https://www.pap.pl/aktualnosci/news%2C1562554%2Czywi-sie-rybia-ikra-czy-w-

polskich-rzekach-dojdzie-do-niebezpiecznej
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e 2023 — Dziennik.pl: ,Drapieznik zagraza polskim wodom — badania naukowcéw”

https://wiadomosci.dziennik.pl/wydarzenia/artykuly/8701205,badania-naukowcy-

drapieznik.html

Jestem wspotautorem siedmiu prac popularno-naukowych:

Rewicz, T., Mamos, T. (2012). Mniej znana Andaluzja-Park Narodowy Donana.
Wszechswiat, 113(07-09).

Jaskuta, R., Rewicz, T., Gotwald, D. (2012). Park Narodowy Prespa — kraina
pelikanéw. Wszechswiat, 113(4-6), 132-137.

Jaskuta, R., Rewicz, T., Hikisz, J. (2010). Park Narodowy Aszkal — oaza zieleni w
pustynnym kraju. Wszechswiat, 111(10-12), 301-306.

Jaskuta, R., Jézwiak, P., Rewicz, T., Stepien, A. (2010). Pamukkale - 'Bawelniany
Zamek' z historia starozytng w tle. Wszechswiat, 111(04-06), 150-153.

Jézwiak, P., Rewicz, T., & Pabis, K. (2010). Inspiracje i osobliwosci naukowego
nazewnictwa zoologicznego. Kosmos, 59(1-2), 39-59.

Jaskuta, R., Rewicz, T., Hikisz, J. (2009). Park Narodowy Tubkal - korona pétnocnej
Afryki. Wszechswiat, 110(10-12), 60-64.

Jaskuta, R., Hikisz, J., Rewicz, T. (2009). Park Narodowy Souss-Massa - ostoja

przyrody w zlewisku dwdch rzek. Wszechswiat, 110(07-09), 66-69.

7. Oprodcz kwestii wymienionych w pkt. 1-6, wnioskodawca moze podaé inne informacje,

wazne z jego punktu widzenia, dotyczgce jego kariery zawodowe;j.

2014 - Stypendium Ministra Nauki i Wyzszej Edukacji dla najlepszych doktorantow

2015 - wyrdznienie pracy doktorskiej, Uniwersytet £odzki

2018 - stypendium Short Term Scientific Mission (STSM) w ramach projektu COST, Action

CA15219

2019 - grant konferencyjny European Cooperation in Science and Technology (COST,

Action CA15219) inclusiveness target countries (ITC)

2019 - Nagroda Zespotowa | Stopnia Rektora Uniwersytetu todzkiego za cykl publikacji.

2019 - stypendium Bekkera Narodowej Agencji Wymiany Akademickiej, Warszawa
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2020 - Nagroda Indywidualna Dziekana Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska za wysoka
aktywnos¢ w 2020 roku w zakresie upowszechniania badan w grupie 10% najlepszych

czasopism z bazy JCR.

Bratem udziat w ponad 15 ekspedycjach naukowych (réowniez jako organizator),
obejmujgcych Europe (Ptw. Batkanski, Europa Zachodnia, Europa Wschodnia), Afryke
Pétnocng (Tunezja, Maroko), oraz Bliski Wschdd (Syria). Zebrany materiat stanowi znaczng
czesc¢ kolekcji Katedry Zoologii Bezkregowcéw i Hydrobiologii Uniwersytetu tédzkiego, i byt

podstawg do powstania wielu publikacji naukowych.
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