Warszawa 21.02.2024

Recenzja rozprawy habilitacyjnej doktora Romana Jaksika pt: ,,Analiza i modelowanie
dynamiki proceséw zachodzacych w zywych komoérkach, w stanie zdrowia i w

chorobie, z wykorzystaniem danych omicznych”

Dr Jaksik jest specjalista w dziedzinie bioinformatyki oraz biologii obliczeniowej. W swojej
pracy badawczej stosuje zawansowane metody bioinfomatyczne na podstawie
wieloprzepustowych danych z sekwencjonowania nowej generacji w celu zrozumienia
dynamiki proceséw komoérkowych i migdzykomorkowych, w tym nowotworzenia. Kandydat

nie ubiegat si¢ poprzednio o nadanie stopnia doktora habilitowanego.

Dr Jaksik od poczatku swojej kariery naukowej jest zwigzany z Wydzialem Automatyki,
Elektroniki i Informatyki Politechniki Slaskiej w Gliwicach. Tam w 2008 r otrzymatl magisterium
w dziecinie Automatyki i Robotyki, a w 2013 r stopiefn doktora nauk technicznych na podstawie
rozprawy ,,Analiza procesow regulacji ekspresji genéw w komodrkach poddanych dziataniu
promieniowania jonizujacego”. Obecnie jest adiunktem w Katedrze Inzynierii 1 Biologii
Systeméw, gdzie prowadzi zaj ¢cia dydaktyczne w zakresie informatyki oraz biologii systemow.
Warto nadmieni¢, ze kandydat odbyt cztery miesigczne staze w renomowanych .uczelniach w

Stanach Zjednoczonych, w tym trzy po uzyskaniu stopnia doktora.

Dr Jaksik jest autorem badz wspdtautorem 76 pozycji indeksowanych w Web of Science, o
tacznej ilosci cytowan 856 oraz indeksie Hirsha 15 (63 pozycji indeksowanych przez Scopus,
h-index 16, 971 cytowan - informacja z dnia 05.02.2024), Sa to bardzo dobre wskazniki
bibliograficzne, a na specjalng uwage zasluguja publikacje w prestizovvych czasopismach
takich jak Cell Stem Cell i Cell Reports, wchodzace w sktad osiagnigcia habilitacyjnego, czy
tez Elife. Dr Jaksik jest laureatem stypendiow Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego dla
wybitnych miodych naukowcow (2015) oraz doktorantow (2013), Fundacji na rzecz Nauki
Polskiej w programie START dla mtodych naukowcow (2015). W charakterze "konawcy brat
udzial tacznie w 14 projektach (7 po uzyskaniu stopnia doktora) NCN oraz NCBiR
(realizowanych we wspotpracy w przemysle). Na szczegdlng uwage zastuguje kierowanie

projektami badawczymi NCN Sonata 12 pt. "Opracowanie metod korekcji obcigzenia

-



pomiardw poziomu ekspresji genow ~ (2017-2022), oraz NCN Preludium 1 na realizacje pracy
doktorskiej (2011-2013). Dr Jaksik regularnie prezentuje wyniki swoich badan na krajowych i
zagranicznych konferencjach oraz byl cztonkiem w komitetow organizacyjnych konferencji.
Dr Jaksik opiekowat si¢ juz dwoma doktorantami (prace ztozone w 2023). Wszystkie powyzsze

dane $wiadczg o doskonatych osiggnieciach oraz wysokiej dojrzatosci naukowej kandydata.

W sktad osiaggniecia habilitacyjnego wchodzi cykl 13 publikacji naukowych, o sumarycznym
[F (ang: Impact Factor) 92 oraz liczbie cytowan 278 w bazie WOS (w dniu 05.02.2024). W tym
cyklu Dr. Jaksik jest pierwszym badz dzielonym pierwszym autorem 7 publikacji, w

pozostatych miat znaczacy udziat odzwierciedlony przez wspotautorstwo.

Cykl publikacji stanowi polaczenie prac metodologicznych oraz wdrozeniowych o do$¢
szerokiej tematyce, opartej o analizie danych pochodzacych z sekwencjonowania nowej
generacji, w tym genomiki 1 transkryptomiki, czy tez proteomiki. W skrocie, kandydat
wykorzystuje dane omiczne do zrozumienia mechanizméw regulacji oraz identyfikacji
biomarker6w 1 potencjalnych celow terapeutycznych, z uwzglednieniem chordb
nowotworowych. Dane eksperymentalne zostaly uzyskane przy wspotpracy z naukowcami w
jednostce macierzystej, kraju i na $wiecie. Nalezy tu zaznaczy¢ wspotprace z renomowanymi
jednostkami badawczymi 1 klinicznymi w Stanach Zjednoczonych (Baylor College of
Medicine, ND Anderson Cancer Center, St. Jude Children's Research Hospital, Columbia
University, Cleveland Clinic) oraz w kraju (Instytut Genetyki Cztowieka PAN, Narodowy
Instytut Onkologii im. M, Sktodowskiej-Curie w Gliwicach, Gdanski Uniwersytet Medyczny).
Swiadczy to o szerokich kontaktach naukowych kandydata jak réwniez o jego

rozpoznawalnosci w srodowisku badawczym.

Cykl publikacji przedstawia wiele istotnych wynikow dotyczacych proceséw nowotworzenia
oraz innych procesoOw biologicznych, np. funkcji tlenu w regulacji ekspresji genow, procesu
interferencji RNA oraz ewolucji wirusa SARS-CoV-2. O znaczeniu tych wynikow §wiadcza
publikacje w renomowanych czasopismach, potwierdzajace znaczny wktad habilitanta w
rozwoj inzynierii biomedycznej. Na osobne wspomnienie zastuguje szereg prac whodzacych
w sklad osiggniecia habilitacyjnego, m.in., praca Jaksik et al., BMC Biology, gdzie autor w
bardzo nowatorki sposob uzywa danych genomicznych do analizy procesu replikacji DNA na
podstawie miejsc mutacji zwigzanych z polimeraza epsilon, jak rowniez prace dotyczace

kontroli jakosci danych eksperymentalnych (Jaksik et al., Biolog Direct; Jaksik et al.,

e vk —



Genomics; Jaksik et al., Sensors). Praca Bondaruk and Jaksik et al., iScience przedstawia
analize roznicowania raka pecherza moczowego przy uzyciu mapowania catego narzadu. Prace
Drobna et al., Genes Chromosomes and Cancer oraz Dawidowska et al., Neoplasia
przedstawiajg analize proceséw zwigzanych z regulacja miRNA u pacjentow z ostrg biataczka
limfoblastyczng. Praca Mura & Jaksik et al., BMC Genomics przedstawia model
matematyczny, ktory w nowatorski sposob przewiduje interakcje miRNA-mRNA w
komérkach nowotworowych poddanych promieniowaniu. Prace Florez et al. (Cell Reports,
2020) oraz Hormaechea-Agulla et al. (Cell Stem Cell, 2021) dotycza regulacji
hematopoetycznych komorek macierzystych poprzez interferon oraz starzenie, o znaczeniu

tych wynikéw $wiadcza publikacje w czasopismach z najwyzszej poiki.

Wedlug mnie, nie ma watpliwosci, ze bedac czgscig wickszego zespotu badawczego kandydat
miat wiodacy badz kluczowy wktad w powstanie prac przedstawianym w cyklu publikacji.
Odpowiada to charakterowi badan, w ktorych skomplikowane dane omiczne wymagajg analizy
informatycznej badz modelowania, w celu interpretacji wyniku lub weryfikacji hipotezy. O
wysokiej jako$ci ,,warsztatu” oraz istotnym wkiadzie kandydata w rozwdj dziedziny

dodatkowo $wiadczy:

e po pierwsze tworzenie zaawansowanych i1 nowatorskich metod analizy badz
algorytmow, np. stuzacych identyfikacji poczatkow replikacji DNA w oparciu o wzorce
mutacji (Jaksik et al., BMC Biology), raczej niz bazowaniu na standardowych
protokotach,

e po drugie, uzycie bardzo zré6znicowanych metod badawczych taczacych modelowanie
matematyczne, zawansowang statystyke czy informatyke, co dobrze ilustruje
zaproponowany kompleksowy model interakcji mRNA-mRNA w odpowiedzi na
promieniowanie w komorkach czerniaka (Mura et al., 2019, BMC Genomics), & po
trzecie, zaangazowanie w tematyke kontroli j akosci danych, tj. zrozumienie wptywu
czynnikdéw technicznych na uzyskane dane i wyniki analizy w badaniach opartych na
sekwencjonowaniu RNA oraz mikromacierzy oligonukleotydowych (Jaksik et al.,
Biology Direct; Jaksik et al., Genomics; Jaksik et al., Sensors), = po czwarte, aktywne
uczestnictwo procesie projektowania proceséw biologicznych (np. Jaksik et al.,
Sensors), $wiadczace o doskonaltym zrozumieniu przez kandydata procesow

biologicznych oraz niuanséw biologii doswiadczalne;.



Na podstawie powyzsze] analizy, stwierdzam ze dorobek naukowy dr Romana Jaksika
jednoznacznie spelnia wymogi stawiane przy nadawaniu stopnia doktora habilitowanego w
art. 219 ust. 1 pkt 2 ustawy- Prawo o szkolnictwie wyzszym 1 nauce, i wnioskuje o

dopuszczenie kandydata do dalszych etapow postepowania habilitacyjnego.
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