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Regiony o niskiej ztozonosci (ang. Low Complexity Regions - LCR) to fragmenty biatek
o niewielkiej roznorodnosci aminokwasow. Nazwa ta jest niestety nieprecyzyjna i w
piSmiennictwie wystepujg jej rézne wariancje i interpretacje. Powoduje to, ze
charakterystyka nie tylko jakosciowa ale tez ilosciowa rézni sie znacznie w zaleznosci
od przyjetej nomenklatury. To co powoduje, Zze sg to obszary warte zainteresowanie to
fakt, ze pomimo, ze wygladajg jak proste sekwencje zawierajgce bardzo mato
informaciji to sg one powszechne, a zatem powinnismy uwazac¢ je za wazne fragmenty
biatek. Ponadto liczne badania w ostatnim czasie wykazaty ich znaczenie w kontekscie
strukturalnego uktadu biatka, a co za tym idzie jego wiasciwosci funkcjonalnych.
Niestety, przez dtugi czas uwazano, ze LCR sg biologicznie nieistotnymi fragmentami
biatek, ktére ewoluowaty w sposob neutralny i w zwigzku z tym cata uwaga skupiata
sie na obszarach o wysokiej ztozonosci odpowiedzialnych za ,witasciwg
funkcjonalnosci” biatek. Takie podejscie spowodowato, ze bardzo czesto obszary LCR
byty maskowane przed witasciwg analiza, aby swojg niskg ztozonoscig nie ,mylity”
uzywanych algorytméw. W rezultacie powszechnie dostepne narzedzia do grupowania



i wyszukiwania biatek zostaty zaprojektowane pod katem HCR i w zwigzku z tym nie
sg wiarygodne do analizy podobienistwa migdzy LCR.

Biorac pod uwage blyskawiczny w ostatnich latach rozwéj narzedzi bazujgcych na
koniecznosci porownywania sekwencji w celu okreslania strukiury biatka a nastepnie
przewidywania ich funkcji (np. AlphaFold, eggNOG, DeepFRl, ...) sprawa wiasciwego
podejscia do LCR staje sie kluczowa. W przedstawionej rozprawie Autor z jednej
strony Poréwnuje istniejgce metody identyfikacji LCR i przedstawia metode
konsensusu, ktéra wykorzystuje analizowane narzedzia a z drugiej sprawdza, czy
istniejace metody analizy podobieristwa sekwenciji biatek mogg by¢ wykorzystane do
poréwnywania LCR i przedstawia nowg metod ich analizy. Tutaj chciatbym nadmienic,
ze drugi z wymienionych celow rozprawy, ktéry jest jednoczesnie gtbwnym celem,
zostat przedstawiony w zbyt zachowawczy sposéb. Doktorant powinien mocniej
zaakcentowaé unikalny oraz twoérczy komponent swojej pracy.

W niniejszej rozprawie Autor przedstawia nowe metody identyfikacji, wizualizacji i
poréwnywania LCR. Nowe metody identyfikacji LCR obejmujg metode konsensusu,
ktéra wykorzystuje relacje miedzy innymi metodami, oraz GBSC (Graph Based on
Sequence Clustering), ktora identyfikuje STR (Short Tandem Repeats). Do
porownywania LCR udostepniono LCR-BLAST, ktéry jest nowa modyfikacjg metody
metody BLAST zoptymalizowang pod LCR, a do grupowania nowo opracowang
metode GBSC. Autor dokonat oceny zaproponowanych metod w poréwnaniu do
innych wiodacych rozwigzan na przyktadowych zestawach danych i wykazat, ze
zaproponowane metody sa lepiej dopasowane do analizy LCR.

W mojej ocenie na szczegoblng uwage zastuguje zaproponowana metoda GBSC, ktéra
dopuszcza ,wstawki® miedzy powtbrzeniami. Zaproponowana metoda grupuje
podobne sekwencje wedlug powtarzajacego sie wzoru, ktéry znajduje podczas
identyfikaciji. Dzieki temu GBSC poprawnie analizuje rowniez te LCR, ktére czesciowo
zawierajg okreslony wzor, a czesciowo zawierajg losowe sekwencje. Jest to w
kontrascie do standardowych metod opartych na dopasowaniu, ktére identyfikujg taki
Jniekompletny” LCR jako rézny od ,kompletnego”.

Wyniki badan bezposrednio i poérednio zwigzanych z tematem rozprawy zostaty
opublikowane w dwoéch recenzowanych artykutach gdzie doktorant jest pierwszym
autorem oraz w trzech innych artykutach jak rowniez byly prezentowane na
konferencjach naukowych. Natomiast same badania byly w czesci realizowane w
ramach grantu OPUS i PRELUDIUM gdzie doktorant jest (wspot-)kierownikiem.

Uklad rozprawy jest typowy dla tego typu opracowaﬁ. W kolejnych rozdziatach:

« Introduction — Autor prowadzi czytelnika przez podstawowe informacje i
definiuje cele pracy,



» Description of sequence analysis methods — Autor opisuje zastosowane w
pracy metody do identyfikacja LCR i metody poréwnywania podobieristwa
sekwencji,

» Low complexity identification methods — Autor porobwnuje wybrane metody
identyfikacji LCR oraz demonsiruje podejscie do wizualnej analizy tych
fragmentéw,

* Analysis of canonical methods for protein sequence comparison in the case of
LCRs — Autor poréwnuje trzy wiodgce metody analizy podobiefstwa sekwencji
biatek dla fragmentéw o niskiej ztozonosci (BLAST, HHblits i CDHIT),

* LCR-BLAST - searching for low complexity regions — Autor przedstawia metode
LCR-BLAST, ktéra jest nowag modyfikacjg BLAST do wyszukiwania podobnych
LCR,

* GBSC - clustering short tandem repeats — Autor opisuje nowg metode metode
identyfikacji i grupowania STR-6w wediug podobnych powtarzajgcych sie
wzordw. Przedstawione :

 Application — Autor opisuje przydatnosé zaproponowanych metod na podstawie
wykonanych i opublikowanych analiz LCR

* Summary and conclusions — Autor prezentuje podsumowanie pracy z
uwypukleniem gtéwnych osiagnieé

Autor bardzo dokiadnie omawia obecny stan wiedzy co Swiadczy o duzym oczytaniu i
dobrym przygotowaniu do podjecia zagadnien poruszanych w dalszych czesciach
pracy. Czytelnik moze mie¢ odczucie, ze zwtaszcza wprowadzenie nie jest dobrze
ustrukturyzowane, jednak w omawianym temacie sg tak duze zaleznosci, ze musze
przyznac, ze doktorant bardzo dobrze poradzit sobie z tg materig. Troche zamieszania
wprowadza tez faki, ze metody takie bardziej ogoine sg opisane w rozdziale 2 a te
dedykowane do LCR w rozdziale 3. Mozna byto pomysleé o lepszych tytutach tych
rozdziatéw, ktére bylyby bardziej jednoznaczne. Nalezy jednak przyzna¢, ze pomimo
ogromu zaprezentowanego materialu czytelnik jest przeprowadzany przez kolejne
rozdziaty w bardzo umiejetny sposob. Caly uktad pracy jest bardzo dobrze
przemyslany przez co czytelnik w zadnym momencie nie traci z oczu: celu pracy.
Przedstawione wyniki na rzeczywistych danych jasno pokazuja przewage
wprowadzanych nowych metod. Pomimo duzej szczegétowosci czytelnik nie ma
uczucia przyttoczenia czy zagubienia.

Tezy rozprawy sg sformutowane jasno i przystepnie oraz sg w pelni poparte danymi
zawartymi w poszczegolnych rozdziatach rozprawy. Cho¢ tak jak nadmienitem wyzej,
doktorant mogt mocniej zaakcentowaé swoj twérczy wkiad. Podsumowanie rozprawy
jest syntetycznym wykazaniem, ze zalozone w pracy cele zostaly osiagniete.
Jednoczesénie jasno zostato wskazane, w kidrych analizach poszczegdlne metody
miaty zastosowanie.



Jedynym zauwazonym niedociggnieciem jest kwestia ryciny 3.2, a konkretnie
szczgtkowy opis jak jg interpretowaé. Opis rycin powinien w wyczerpujacy sposéb
objasniac¢ co i dlaczego na niej jest zaprezentowane.

Rozprawa zawiera 47 szczegdtowych rycin oraz 11 tabel, ktére co do zasady sg jasne
i czytelne. Pismiennictwo obejmuje 137 dobrze dobranych i aktualnych pozyciji.

Podsumowujac, przedstawiona do oceny praca doktorska stanowi bardzo wartosciowe
uzupetnienie obecnego stanu wiedzy odnosnie metod identyfikacji i analizy LCR
poprzez kompleksowe porownanie dostepnych rozwigzan oraz zaproponowanie
trzech nowych rozwigzan. W zwigzku z tym praca ta jednoczesnie wyznacza kierunek
dalszych badan nad znaczeniem LCR. Praca ta w petni odpowiada warunkom
stawianym rozprawom doktorskim oraz wypetnia istotng luke w obecnym stanie
wiedzy. Nalezy tez podkresli¢é ogrom pracy wykonanej przez Doktoranta jak réwniez
fakt, ze zaproponowane metody z sukcesem sg wykorzystywane do analiz.

Na podstawie powyzszej oceny stwierdzam, ze wymieniona rozprawa doktorska w
petni odpowiada warunkom stawianym w ustawie Prawo o szkolnictwie wyzszym i
nauce / Dz. U. z 2022 r. poz. 574, w zakresie nadawania stopni naukowych i na tej
podstawie wnosze do Wysokiej Rady Dyscypliny Informatyka Techniczna i
Telekomunikacja Politechniki Slaskiej o dopuszczenie mgr inz. Patryka Jarnota do
dalszych etapow przewodu doktorskiego. Rdéwnoczesnie chciatbym zgtosi¢ pod
dyskusje przyznanie wyrdznienia. Motywacjg jest zaréwno ogrom jak i wysoka jakcgs
wykonanej pracy ale takze bardzo wysoka jakos¢ przygotowanej rozprawy.

Nie mam watpliwosci, ze doswiadczenie zgromadzone przez Autora stawia caty zespét
badawczy w doskonatej pozycji wsrod miedzynarodowych grup zajmujgcych sie ta
tematyka.
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