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Recenzja rozprawy doktorskiej pt. Advanced data exploration techniques
for augmented transcriptional landscape and its better quantification”
przedstawionej przez megr inz. Agate Muszyriska

Recenzja niniejsza zostata sporzadzona na zlecenie Rady Dyscypliny Informatyka Tech-
niczna i Telekomunikacja Politechniki Slaskiej zgodnie z wymogami ustawy dotyczacej
procedur nadawania stopnia doktora.

Opis rozprawy

Przedstawiona rozprawa napisana jest w jezyku angielskim, sktada sie z 5 rozdzialow (In-
troduction, Background, Methods, Results, Summary) i liczy wraz z dodatkami 149 stron.
Naturalnie, wiekszo$¢ materiatu 1stotnego dla oceny rozprawy znajduje sie w rozdzialach
trzecim i czwartym opisujacych odpowiednio metodologie i wyniki rozprawy.

Dwa pierwsze rozdziaty rozprawy wprowadzaja do tematu i zarysowuja tlto przedstaw-
ionych badan. W szczegolnoéci rozdziat 1 zawiera kilka fragmentéw, ktore OpIsujy za-
kres i cele rozprawy doktorskiej, a takze przedstawia te aspekty rozprawy, ktére autorka
uwaza za nowatorski wklad naukowy. W szczegolnosci, podrozdzial 1.1 zawiera opis celu
rozprawy, ktory autorka widzi jako przede wszystkim przeprowadzenie ,stress-testow”
obecnie stosowanych narzedzi do analizy transkryptomoéw i przedstawienie »LozZwigzania”
W postaci zestawu skryptow snakemake, ktére pozwalajg na uruchomienie zestawu stan-
dardowych narzedzi w kilku roznych scenariuszach typowych dla analiz RNA-Seq (anal-
1za réznicowej ekspresji genéw, wykrywanie alternatywnego splicingu itp.) a takze (w
mniejszym zakresie) analiz danych mikromacierzowych. Podrozdzial 1.2 zas poswiecony
jest nowatorskiemu wktadowi rozprawy, ktory, w ocenie autorki, polega na stworzeniu
nowego zestawu skryptéw snakemake, bedacych pewnym ulepszeniem obecnije dostepnych
zestawow narzedzi do analizy RN A-Seq.

Rozdzial trzeci zawiera opis metodologii wykorzystywanych w rozprawie. Obejmuje on
zaréwno podstawy technologi sekwencjonowania RNA /¢cDN A, podstawy technologii mikro-
macierzowych, jak i wszelkie techniki analizy danych, zaréwno od strony statystycznej jak i



0gy).

Uwagi krytyczne

Tytul rozprawy sugeruje, ze autorka planowala stworzenie nowych ,zaawansowanych”
metod eksploracji danych, ktére mialy prowadzié¢ do slepszych” metod kwantyfikacji tran-
skryptoméw. W istocie, PO przeczytaniu rozprawy widaé jest, ze az tak ambitne cele
nie zostaly osiggniete. Szkoda, ze nie udalo si¢ zmieni¢ tytutu, aby bardziej odpowiadal
zakresowi rozprawy. Podejrzewam, 7e byé¢ moze taka zmiana bylaby ktopotliwa formal-
nie, ale mysle, ze przy tak istotnym okrojeniu zakresu pracy, zmiana tytulu pozwolitaby
uniknaé¢ efektu zbyt duzych oczekiwarn wobec pracy, ktére taki ambitny tytul wywotuje.

Praca napisana jest w Jezyku angielskim i w niektérych miejscach widaé jest, ze nie jest to
jezyk ojczysty autorki. (np. sformutowania wconfounding effects” zamiast Jfactors”,  faster
run time” zamiast ,shorter...” itp. s3 uzywane niepoprawnie), ale zapewne wykorzystanie
Jezyka angielskiego podyktowane bylo udzialem prof. Kreila jako ko-promotora. Mimo
tych, drobnych, niedociggnieé, praca daje si¢ czytaé¢ dosé dobrze i nie odbiega od poziomu
typowego dla rozpraw doktorskich bronionych w Polsce.

Podzial tresci pomigdzy rozdziaty budzi niekiedy watpliwosci. Np. transformata Bur-
rows’a Wheelera opisana jest w podrozdziale 2.3 ,NGS technologies summary”. Wydaje
sig, ze lepszym miejscem dla takiego opisu bytby rozdzial 3, Jako ze nie jest to metoda
przynalezna do technik NGS, a racze] struktura danych pomocna m.in. w tej dziedzinie.
Metoda ta jest potraktowana dogc pobieznie, co, byé moze, nie ma wplywu bezposred-
nio na wyniki rozprawy, ale nie najlepiej $wiadczy o wiedzy kandydatki w dyscyplinie
informatyka.

Podobnie, wykorzystanie rozkladu ujemnego dwumianowego (NB) w modelowaniu rézni-
cowe] ekspresji genéw przedstawione jest w rozdziale wstepnym (2.4) i potraktowanie
bardzo skrétowo. Autorka nie ustrzegta sie przy tym sformutowan ocierajacych sie o
btad, piszac, ze ,Random sampling of RNA-Seq reads [..] can be modelled quite well
by Poisson distribution” co nie jest prawda, z czego autorka zapewne zdaje sobie sprawe
piszac dalej o wykorzystaniu rozkladu NB do tego celu.

Opisujac pakiet snakemake w podrozdziale 3.1, autorka uzywa sformultowania ,comes with
a set of additional advantages”, co jest dogé zaskakujace, bo nie dowiadujemy sie jakie to
zalety, a mowa nie o jakims marginalnym narzedziu, a glownym, wybranym przez autorke,
rozwiazaniu.

Opisujac metode TMM autorka uzywa okreslenia ,trimmed mean of M-values values”, co
jest zapewne po prostu btedem pisarskim.

W podrozdziale 3.5.5, autorka wymienia metody poprawek zwigzanych z testowaniem
wielu hipotez, ale wspomina wylacznie o metodzie Holma (zwanej zwykle Holma—Bonferroniego)
1 0 podejsciu FDR, pomijajac prostsza i czesto stosowang metode Bonferroniego.
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