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1. Charakterystyka rozprawy

Przedstawiona mi do oceny praca doktorska Patryka larnota powstata na Wydziale Automatyki,
Elektroniki i Informatyki, Politechniki $laskiej, pod kierunkiem dr hab. inz. Aleksandry Grucy. Drugim
promotorem rozprawy byt dr hab. Marcin Grynberg. Rozprawa wpisuje sie w obszar badan z dziedziny
bioinformatyki, ma charakter teoretyczno-obliczeniowy z uwzglednieniem praktycznych
implementacji zaproponowanych rozwigzan. Autor opracowat nowe metody i algorytmy do
wykrywania i analizy podobienstwa obszaréw o niskiej ztozonosci (LCR, ang. Low Complexity Regions)
i obszaréw z powtérzeniami (STR, ang. short tandem repeat).

Praca doktorska zostata napisana w jezyku angielskim, liczy 137 stron i podzielona jest na 8
rozdziatéw. W rozdziale, ktdry otwiera rozprawe, Autor definiuje cele pracy doktorskiej i krdtko
przedstawia swadj dorobek naukowy, ktory powstat w wyniku jej realizacji. Rozdzialy drugi, trzeci i
czwarty to wprowadzenie teoretyczne do podjetej tematyki. Najpierw Autor przedstawia w nich
metody dedykowane rozpoznawaniu krétkich powtdrzen i obszardw o niskiej ztozonosci, w ktérych
znalazty sie: fLPS, CAST, SEG, LCD-Composer, SIMPLE, T-REKS, XSTREAM, GBA, a takze klasyczne
metody porownywania sekwencji, takie jak BLAST, HHblits, CD-HIT, MMseqs i MCL. Nastepnie, w
rozdziale 3, omawia problem obszaréw o niskiej ztozonosci i poréwnuje skutecznos$é i powtarzalnosc
wynikow z réznych metod im dedykowanych. W rozdziale 4 omawia klasyczne metody poréwnywania
sekwencji, stosowane do wyszukiwania biatek homologicznych i problemy z ich zastosowaniem w
przypadku obszarow o niskiej ztozonosci. W rozdziale 5, Autor przedstawia rozwigzanie, ktére mogtoby
wspomdc zastosowanie BLASTa w takim przypadku, wprowadzajgc nowg metode nazwang LCR-BLAST.
W rozdziale 6, Autor prezentuje kolejng, catkowicie oryginalng metode przeznaczong do wykrywania
krotkich powtdrzen, opartg na grafowym podejsciu do klastrowania sekwencji. Jej zadaniem jest
umozliwienie bardziej precyzyjnego rozpoznawania obszarow sekwencji biatkowych z powtdrzeniami,
w tym rowniez takich o niskiej ztozonosci. W rozdziale 7 zostaly zaprezentowane przyktady

zastosowania nowych metod opracowanych przez doktoranta oraz wyniki skutecznosci ich dziatania



wynikéw, i opublikowane w bardzo dobrym czasopismie. Ta czesc pracy doprowadzita do istotnego
rezultatu, utatwiajac $wiadomy wybdr narzedzia optymalnego w konkretnej analizie i najbardziej
adekwatnego wyniku.

W kolejnej czeéci pracy, Doktorant przeanalizowat dziatanie klasycznych narzedzi do
poréwnywania sekwencji i poszukiwania biatek homologicznych. Zauwaiyt, ze w domysinych
konfiguracjach $wiadomie pomijajg lub zaniedbujg w swojej analizie obszary o niskiej ztozonosci.
Przeprowadzit analize wynikéw z ich dziatania z uwzglednieniem rozmaitych konfiguracji parametrow.
Ostatecznie wykazat, ze s one bardzo mocno oparte na obszarach o wysokiej ztozonosci (HCR, ang.
High Complexity Regions”) i segmenty typu LCR majg niewielki wplyw na wyniki ich pracy.
Zaproponowat wiec zestaw parametréw i modyfikacje macierzy oceny, ktére podnoszg wrazliwosc
BLASTa na obszary inne niz HCR. W analizach poréwnawczych umozliwi to wykorzystanie fragmentéw
LCR, zwiaszcza krotkich, zwykle eliminowanych ze wzgledu na podwyiszenie wartosci e-value.
Uwazam, ze jest to bardzo potrzebne rozwigzanie i warto bytoby je wtgczy¢ rowniez do klasycznego
BLASTa w formie narzedzia internetowego.

Ostatni projekt, zawarty w pracy, dotyczy opracowania metody GBSC (Graph Based on
Sequence Clustering). Metoda ma na celu identyfikacje STR w sekwencjach biatkowych i grupuje je
wedtug podobnych wzorcow w sekwencji, wykorzystujac podejécie oparte na grafach. Dodatkowo
moze identyfikowac i grupowac powtdrzenia za pomoca zredukowanych alfabetéw. Pozornie metoda
ta przypomina podejécie zastosowane w klasycznej metodzie CD-HIT, jednak grupowanie przebiega
inaczej, co daje mozliwos$¢ innych analiz, pokazujgcych inne zaleznosci. To bardzo przydatna nowa
metoda, ktéra pozwoli wykorzystac specyficzne alfabety zredukowane, ktdre nie muszg sie opierac na
klasycznych wtasnosciach fizykochemicznych, ale bedg mogty odnosi¢ sie do specyficznych wzorcéw
odpowiadajgcych réinym szczegétowym problemom.

Ostatecznie, Autor testuje dwie wtasne metody na biatkach z bazy UniProtKB/Swiss-Prot.
Testy przeprowadza najpierw na wybranym motywie aminokwasowym, a nastepnie na sekwencjach
biatkowych z proteomu wirusa SARS-CoV-2. Analiza ta pokazuje istnienie w proteomach
drobnoustrojéw obszardw o niskiej ztozonosci. Autor wskazuje jak brzemienne w skutki moze byc ich
przeoczenie, co tatwo moze sie zdarzy¢, jezeli korzysta sie wytgcznie ze standardowych narzedzi do
poréwnywania sekwencji, na przyktad przy opracowaniu szczepionki. To istotna czes¢ pracy, ktéra
dowodzi poprawnosci i stosowalnosci wynikow uzyskanych przez Doktoranta.

Czes¢ badawcza rozprawy w spdjny pokazuje systematyczng analize dziatania istniejgcych
metod oraz wktad Autora w ich rozwiniecie oraz tworzenie nowych metod, jak rowniez ich
implementacja w postaci gotowych narzedzi. Zaproponowane metody znalazty zastosowanie w

opracowanych programach, z ktorych czes¢ jest juz udostepniona na portalach internetowych, takich



podkresli¢, ze praca doktorska jest przygotowana bardzo starannie, zaréwno edycyjnie, jak i jezykowo.
Bardzo dobrze sie jg czyta — jest przejrzysta i interesujgco napisana.

Bioragc pod uwage omowione powyzej elementy oceny, stwierdzam, ze oceniana rozprawa
doktorska spetnia wymagania okreslone w Ustawie z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie
wyZszym i nauce (tekst jednolity: Dz.U. 2022 r. poz. 574 z péZn. zm.) w sprawie szczegétowego trybu
i warunkéw przeprowadzenia czynnosci w przewodach doktorskich, postepowaniu habilitacyjnym
oraz w postepowaniu o nadanie tytutu profesora.

Niniejszym, wnioskuje o dopuszczenie autora do kolejnych etapdw przewodu doktorskiego oraz do

publicznej obrony przedstawionej rozprawy.

Ponadto, biorgc pod uwage bardzo wysoki poziom merytoryczny rozprawy, dodatkowo
potwierdzony publikacjami w najlepszych czasopismach z dziedziny oraz praktycznqg implementacjq

opracowanych metod, wnioskuje o wyrozZnienie rozprawy.
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