
Recenzja osiągnięcia naukowego Dra inż. Adama Gudysia w związku z ubieganiem się o 

uzyskanie stopnia doktora habilitowanego w dyscyplinie: Informatyka Techniczna i 

telekomunikacja. 

Tytuł osiągnięcia: Algorytmy analizy sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych. 

Jako osiągnięcie Kandydat podaje zestawienie 7-miu publikacji (zestawienie H). Temat 

osiągnięcia - jak podaje to Autor - dotyczy działu bioinformatyka i biologia obliczeniowa, a 

w szczególności omawia zagadnienia związane z analizą sekwencji molekularnych oraz 

aminokwasowych w białkach. Określenie „sekwencje molekularne" wydaje się nie oddawać 

tematyki publikacji. Sekwencje molekularne to np. może być błona, w której odpowiednia 

sekwencja molekuł dostarcza konstrukcji błony. 

Tematem jest opracowanie narzędzi do analizy sekwencji nukleotydowych w materiale 

genetycznym oraz sekwencji aminokwasowych w układach po-translacyjnych. Potrzeba 

stałego rozwijania narzędzi zorientowanych na tę tematykę wynika z ciągle rosnących 

zasobów baz danych w tej dziedzinie. 

Tematyka w szczególności może być określona następującymi pozycjami - jak formułuje to 

Kandydat: 

I. Ocena stopnia podobieństwa sekwencji aminokwasowych dla układu wielu ciągów,

2. Identyfikacja odczytów sekwencjonowania w odniesieniu do genomu referencyjnego,

3. Opracowanie innych technik numerycznej oceny genomów nie wymagających

dopasowania 

4. Techniki kompresji sekwencjonowania trzeciej generacji.

Analiza porównawcza sekwencji nukleotydowej jak i aminokwasowej opiera się na 

wspólnym mechanizmie poszukiwania sposobu nałożenia ciągów znaków w celu identyfikacji 

najwyższego, optymalnego stopnia podobieństwa zapisów. 

Zagadnienie to sprowadza się do identyfikacji najdłuższych odcinków o identycznej 

sekwencji, porządkowaniu ujawniającym najwyższy stopień dopasowania przy wprowadzeniu 

insercji/delecji oraz prezentacji zidentyfikowanej zmienności w formie drzewa ujawniającego 

rozwój i umożliwiającego śledzenie ewentualnych zmian ewolucyjnych. 

Pozycje publikacji z listy H o numerach 1, 2 i 7 dotyczą poszukiwania optymalnej techniki 

dla identyfikacji nałożenia ciągów znaków dla sekwencji aminokwasowych. Problemem 









Dorobek i osiągnięcie naukowe dra inż. Adama Gudysia oceniam jako w pełni reprezentujące 

do pełnienia samodzielnej aktywności naukowej w dziedzinie o niezmiernie istotnym 

znaczeniu dla gwałtownie rozwijających się dyscyplin eksperymentalnych dostarczających 

cenne dane. Potrzeba dostępu do narzędzi o zaawansowanych możliwościach obliczeniowych 

umożliwiających określanie ogólnych reguł w dziedzinie zmienności gatunkowej jak i 

znaczenia pojawienia się mutacji w tym w procesach ewolucyjnych w szczególności. Badania 

te poza aspektem naukowych mają istotne znaczenie praktyczne w formie analiz medycznych 

oraz projektowania terapii w tym - zapewne w przyszłości - terapii zindywidualizowanej. 

Oceniam dorobek dra inż. Adama Gudysia jako spełniające wymogi stawiane w art. 219 ust. 

1. pkt. 2b Ustawy i wnoszę do Rady Dyscypliny Informatyka Techniczna i Telekomunikacja

o kontynuację procedury i wdrażanie kolejnych jej etapów w celu nadania stopnia doktora

habilitowanego w dziedzinie nauk inżynieryjno-technicznych w dyscyplinie: informatyka 

techniczna i telekomunikacja 
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