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Regiony o niskiej złożoności (ang. Low Complexity Regions - LCR) to fragmenty białek 

o niewielkiej różnorodności aminokwasów. Nazwa ta jest n iestety nieprecyzyjna i w

piśmiennictwie występują jej różne wariancje i interpretacje. Powoduje to, że

charakterystyka nie tylko jakościowa ale też ilościowa różni się znacznie w zależności

od przyjętej nomenklatury. To co powoduje, że są to obszary warte zainteresowanie to

fakt, że pomimo, że wyglądają jak proste sekwencje zawierające bardzo mało

informacji to są one powszechne, a zatem powinniśmy uważać je za ważne fragmenty

białek. Ponadto liczne badania w ostatnim czasie wykazały ich znaczenie w kontekście

strukturalnego układu białka, a co za tym idzie jego właściwości funkcjonalnych.

Niestety, przez długi czas uważano, że LCR są biologicznie nieistotnymi fragmentami

białek, które ewoluowały w sposób neutralny i w związku z tym cała uwaga skupiała
się na obszarach o wysokiej złożoności odpowiedzialnych za „właściwą

funkcjonalności" białek. Takie podejście spowodowało, że bardzo często obszary LCR

były maskowane przed właściwą analizą, aby swoją niską złożonością nie „myliły"

używanych algorytmów. W rezultacie powszechnie dostępne narzędzia do grupowania







Jedynym zauważonym niedociągnięciem jest kwestia ryciny 3.2, a konkretnie 

szczątkowy opis jak ją interpretować. Opis rycin powinien w wyczerpujący sposób 

objaśniać co i dlaczego na niej jest zaprezentowane. 

Rozprawa zawiera 47 szczegółowych rycin oraz 11 tabel, które co do zasady są jasne 
i czytelne. Piśmiennictwo obejmuje 137 dobrze dobranych i aktualnych pozycji. 

Podsumowując, przedstawiona do oceny praca doktorska stanowi bardzo wartościowe 

uzupełnienie obecnego stanu wiedzy odnośnie metod identyfikacji i analizy LCR 
poprzez kompleksowe porównanie dostępnych rozwiązań oraz zaproponowanie 
trzech nowych rozwiązań. W związku z tym praca ta jednocześnie wyznacza kierunek 

dalszych badań nad znaczeniem LCR. Praca ta w pełni odpowiada warunkom 
stawianym rozprawom doktorskim oraz wypełnia istotną lukę w obecnym stanie 

wiedzy. Należy też podkreślić ogrom pracy wykonanej przez Doktoranta jak również 

fakt, że zaproponowane metody z sukcesem są wykorzystywane do analiz. 

Na podstawie powyższej oceny stwierdzam, że wymieniona rozprawa doktorska w 

pełni odpowiada warunkom stawianym w ustawie Prawo o szkolnictwie wyższym i 

nauce/ Dz. U. z 2022 r. poz. 574, w zakresie nadawania stopni naukowych i na tej 

podstawie wnoszę do Wysokiej Rady Dyscypliny Informatyka Techniczna i 

Telekomunikacja Politechniki Śląskiej o dopuszczenie mgr inż. Patryka Jarnota do 

dalszych etapów przewodu doktorskiego. Równocześnie chciałbym zgłosić pod 

dyskusję przyznanie wyróżnienia. Motywacją jest zarówno ogrom jak i wysoka jakość 
wykonanej pracy ale także bardzo wysoka jakość przygotowanej rozprawy. 

Nie mam wątpliwości, że doświadczenie zgromadzone przez Autora stawia cały zespół 
badawczy w doskonałej pozycji wśród międzynarodowych grup zajmujących się tą 
tematyką. 
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