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1. Problem badawczy i jego znaczenie

Rozprawa doktorska oparta jest o zbior szesciu artykulow naukowych, z ktorych 5 zostato juz
opublikowanych w czasopismach z listy WoS. Wspolnym motywem tematycznym tgczacym
wszystkie artykuly jest analiza motywow strukturalnych w czasteczkach RNA. Na podkreslenie
zashuguje wysoki sumaryczny IF czasopism (29.060) oraz fakt, ze w wickszosci artykutow autorka
rozprawy jest pierwszym autorem. W zbiorze tym szczegdlnym osiggnigciem jest publikacja w
czasopismie Briefings in Bioinformatics, w ktorym publikowane sg jedynie wybitne publikacje
przegladowe, a znalezienie si¢ w gronie autorow wymaga bardzo obszernej wiedzy i ogromnej pracy.
Jak juz wspomniano powyzej, tematyka artykutow dotyczy metod analizy motywow biologicznych i
przedstawia badania, ktore zostaly przeprowadzone dla konkretnych organizméw w oparciu o
konkretne metody bioinformatyczne. Tak wigc rozwigzywane problemy badawcze zostaty
zdefiniowane na bardzo szczegdtowym poziomie (na poziomie poszczegolnych organizméow i
okreslonych motywow strukturalnych), co moze by¢ nie do konca jasne po przeczytaniu tytutu
rozprawy, ktory jest bardzo ogdlny i odnosi si¢ do metod bioinformatycznych w analizie motywow
strukturalnych bez zadnego uszczegdtowienia. Nie umniejsza to w zaden sposob wartosci badan,
uwazam jedynie, ze tytut rozprawy moze by¢ troch¢ mylacy. Moze lepszym tytutem byloby na
przyktad Bioinformatics Methods for Solving Selected Problems of RNA Structure Analysis.

Tematyka przedstawionych badan moze by¢ zaklasyfikowana do trzech grup tematycznych. Pierwsza
dotyczy analizy motywow wystepujacych w roslinnych mikroRNA. Autorce udato si¢ zaobserwowac
schemat powtarzajacych si¢ matych petli wewnetrznych w Arabidopsis thaliana, a nastepnie
rozszerzy¢ badania na cate krolestwo roslin zielonych. Kolejna grupa tematyczna, to analiza sekwencji
pochodzenia ludzkiego. W badaniach tych przeanalizowano jak rézne motywy wystgpujace w
sekwencjach moga wplywac na ich funkcjonowanie w kompleksach z biatkami. W koncu najnowsze
badania dotyczyly analizy motywu kwadruplekséw. Ich wynikiem jest opracowanie nowych formatow
oraz klasyfikacji kwadrupleksow oraz bazy danych do ich przechowywania i wyszukiwania.

Najlepszym potwierdzeniem naukowego charakteru rozprawy jest fakt, ze jej wyniki zostaty
opublikowane w pigciu czasopismach naukowych z listy WoS, ktora obejmuje jedynie wiodace,
$wiatowe czasopisma naukowe, w ktorych nie ma mozliwosci opublikowania artykutéw o innym
charakterze. Potwierdza to rowniez przedstawiona w kazdym artykule analiza istniejagcego stanu
wiedzy oraz szczegolowa bibliografia.

Jak juz wspomniano powyzej, problematyka badawcza ma zdecydowanie praktyczne zastosowanie.
Poszczegolne artykuty przedstawiaja wyniki badan dla konkretnych sekwencji, dla konkretnych,
rzeczywistych organizmow i prezentujg wyciagni¢te na podstawie przeprowadzonych analiz wnioski



biologiczne. Kazde z oméwionych badan moze by¢ w przyszlosci zaadoptowane to przeprowadzenia
podobnych analiz dla innych sekwencji i wyciggniecia kolejnych wartosciowych wnioskow.

Wkiad autora

Poniewaz wszystkie przedstawiony artykuty sa wieloautorskie, a rozdziat 2 podsumowujacy wyniki
badan jest pisany z punktu widzenia osiagni¢¢ wszystkich autorow, w niniejszej sekcji cheiatbym
odnies¢ si¢ do wktadu autorki na podstawie informacji o wktadzie w badania przedstawionej na
stronach vi-vii. W zasadzie we wszystkich przeprowadzonych badaniach wktad autorki widoczny jest
na wszystkich etapach prowadzenia badan — od zebrania danych przez opracowanie metod i
algorytméw po ich analizg i opracowanie manuskryptow. Najnizsze zaangazowanie widac na etapie
opracowywania zalozen dla przeprowadzanych badan oraz na etapie wyciggania wnioskow
praktycznych. Jest to w petni zrozumiate na etapie studiow doktoranckich, gdy etapy te muszg by¢ w
znacznym stopniu inspirowane i wspomagane przez bardziej do§wiadczonych naukowcow z bardzie;
rozlegla wiedzg. Inne niz powyzsze znaczace kontrybucje innych autoréw ograniczajg si¢ do
wspotpracy przy projektowaniu algorytmu opisanego w publikacji Al oraz przy projektowaniu bazy
danych opisanej w A6. Jednak w tym drugim przypadku na uwage zastuguje wejscie w rolg
kierownicza i mentorowanie dwoch wspotautorow implementujacych bazg danych wedlug
opracowanego projektu. Taki wplyw na innych zdecydowanie wykracza poza wymagania stawiane
doktorantom. Podsumowujac, uwazam ze wktad autorki jest w zupetno$ci wystarczajacy do obrony
niniejszej rozprawy autorskiej, a ze wzgledu na liczbe i objetos¢ publikacji (w sumie ponad 100 stron
dos$¢ skoncentrowanego tekstu) nawet przewyzsza wymagania stawiane zwyczajowo doktorantom.

2. Poprawnosé

Poniewaz przedstawiona rozprawa jest podsumowaniem zbioru opublikowanych w wigkszosci
artykulow naukowych (z wyjatkiem A6) najtrudniejsze zadanie weryfikacji poprawno$ci badan
przedstawionych w rozprawie zostato wykonane juz przez zewnetrznych ekspertow recenzujacych
poszczegolne artykuty. Poniewaz wszystkie artykuty zostaly opublikowane w czotlowych
czasopismach naukowych (wszystkie znajdujg si¢ na liscie WoS) mozna byto podejrzewac, ze jakos¢
recenzji byta bardzo wysoka. Potwierdza to analiza przeprowadzona przez autora tej recenz;ji, ktory
doszukat si¢ jedynie kilku drobnych nieécistosci i niedomowien, ktore nie majg jednak istotnego
wplywu na poprawnosc¢ rozprawy. Wickszos¢ z nich wystapita zresztag w rozdziale 1 omawiajacym
podstawy teoretyczne badan. Sg one nastepujace:

1. Mysle, ze w kontekscie bardzo dynamicznego rozwoju bioinformatyki, a w szczegolnosci
obliczeniowych metod analizy struktur biologicznych stwierdzenie, Ze ,,wiedza o nich jest
glownie czerpana z eksperymentow laboratoryjnych” (str. 1) jest bardzo mocne i jezeli
faktycznie jest zgodne z przekonaniem autorki, to powinno by¢ lepiej uzasadnione.

2. Informacja o tym, ze obliczeniowe modelowanie struktur 3D kwasow nukleinowych jest caly
czas wyzwaniem podparta jest publikacjg sprzed dekady (str. 5) co w konteks$cie
bioinformatyki jest okresem niezwykle dtugim, w czasie ktorego rozwinigtych mogto by¢
bardzo wiele nowych metod. W szczegolno$ci zastosowanie glebokiego uczenia
maszynowego pozwolilo w ostatnich czasach znaczaco podnies¢ jakos¢ predykeji, rowniez dla
nowych struktur. Przydataby si¢ w tym miejscu dyskusja najnowszych osiagnig¢¢ biologii
obliczeniowe;.

3. Zdanie ,,In the relation to the recent threat situation caused by SARS-CoV-2 virus, we can also
search for epidemic motifs” moze sprawia¢ wrazenie jakby poszukiwanie motywow



epidemiologicznych nabrato znaczenia dopiero w kontekscie aktualnej pandemii, co nie do
konca jest prawda. Mysle, ze poprawniej bytoby napisac, ze od dtuzszego czasu metody te sga
juz rozwijane (cho¢by przytoczona publikacja z 2009 roku), a w ostatnim czasie nastgpit ich
szczegblny rozwoj w kontekscie pandemii COVID (przydataby si¢ jaka$ referencja).

4. Troche nie rozumiem zdania ,,Each motif search algorithm is based on a specific data format,
thus we need to bear in mind that outputs (patterns), for even the same data set, can be
different.”. Z jakiego powodu wyniki mogg by¢ inne? Co ma z tym wspolnego to, ze kazdy
algorytm moze wymaga¢ danych w troch¢ innym formacie? Mysle, ze mogibym znalez¢ co
najmniej kilka mozliwych odpowiedzi na kazde z tych pytan, ale warto by bylo, zeby autorka
rozprawy uszczegolowila co miata na mysli.

5. Warto bytoby podac statystyki odwiedzin opracowanej bazy ONQUADRO — ile os6b
odwiedza ja miesi¢cznie i ile wykonuje wyszukiwan. Byloby to wartosciowe potwierdzenie
uzytecznosci bazy, szczegdlnie w kontekscie braku ostatecznej publikacji opisujacego ja
artykutu.

Oprocz powyzszych niescistosci udato mi si¢ znalez¢ rowniez drobne btedy edycyjne i jezykowe.
Nalezy jednak podkresli¢ Ze sg one bardzo nieliczne, a cala rozprawa zostata zredagowana w sposob
bardzo przejrzysty, czytelny i staranny:

1. ,,The above suggestions” — mysle, ze lepszym stowem byloby ,,examples”, bo powyzsze
formaty sg przyktadami, a nie sugestiami.

2. W stwierdzeniu ,,A 2D structure is often represented” stowo “often” jest dosy¢ nieprecyzyjne.
Czy oznacza ono, ze to najpopularniejsza metoda? Jezeli tak, to dlaczego nie zostata opisana
jako pierwsza?

3. Mysle, ze stowo ,,proposition” lepiej byloby zastapic przez ,,proposal” (str. 9) bo mowimy tu o

pewnej sugestii zgltoszonej jako propozycja, a nie konkretnym kontrakcie.

»atom distribution” zamiast ,,atoms distribution” (str. 11).

»An example (...) networks are” zamiast “An example (...) networks is” (str. 14).

“can contribute to find” zamiast “to finding” (str. 14).

“mismatch” (str. 17) — nie powinno si¢ tworzy¢ listy wypunktowanej jezeli ma si¢ sktadac
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tylko z jednego elementu.

3. Wiedza kandydata

Ogolny stan wiedzy autora w zakresie bioinformatyki potwierdza rozdziat 1 zaprezentowanej
rozprawy (21 stron tekstu). Omawia on szczegotowo w kolejnych sekcjach podstawy biologiczne
tematyki poruszonej w rozprawie (RNA i jego rola) oraz bioinformatyczne (formaty reprezentacji
RNA, zastosowanie analizy motywow w naukach o zyciu oraz bardziej szczegélowe omowienie
motywow strukturalnych oraz metod ich znajdowania). Przedstawiony opis jest wyczerpujacy,
czytelnie podzielony na metody stosowane dla kazdego poziomu szczegdtowosci reprezentacji
struktury (pierwszo-, drugo- i trzeciorzgdowa) i z catg pewnos$cia potwierdza, ze autorka dobrze zna
obszar badawczy, ktory porusza w rozprawie (nalezacy do dyscypliny Informatyka techniczna i
telekomunikacja). Swiadczy o tym fakt, ze z drobnymi, mato istotnymi wyjatkami (patrz ponize;j)
rozdziat ten porusza podstawy teoretyczne wszystkich omawianych w rozprawie zagadnien.

Bibliografia zawiera 152 dobrze dobrane pozycje naukowe, zwigzane tematycznie z tematyka
rozprawy. Sformatowana jest w spojny, czytelny sposob. Co jednak najwazniejsze, kazde stwierdzenie
przedstawione w pracy podparte jest odpowiednig pozycja z bibliografii, co niestety nie zawsze jest
pewnikiem nawet w artykutach opublikowanych w dobrych czasopismach naukowych.



Jedyna tematyka, ktorej zabraklo mi w rozdziale pierwszym (konkretnie 1.3) to:

1. Definicja czym jest motyw. Doceniam szeroki przeglad obszarow i dyscyplin nauk o zyciu,
ktore zajmujg si¢ wykrywaniem i analizg motywow, ale warto bytoby jasno podkresli¢, ze
kazda z nich moze definiowa¢ motyw w nieco inny sposéb i podeprze¢ to stwierdzenie
kilkoma przyktadowymi definicjami. W szczegolnosci, biorac pod uwage dyscypling pracy,
warto bytoby poda¢ matematyczng definicj¢ cho¢by najprostszego motywu strukturalnego.

2. Dedykowanej podsekcji w sekeji 1.3, ktora opisataby praktyczne zastosowania metod analizy
modeli (czyli po co te metody sg wlasciwie rozwijane).

4. Inne uwagi’

Brak.

5. Podsumowanie

Biorac pod uwagg opinie zaprezentowane w poprzednich punktach i wymagania zdefiniowane przez
artykul 13 Ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym (z pdézniejszymi
zmianami)? moja ocena rozprawy pod wzgledem trzech podstawowych kryteriow jest nastepujaca:

A. Czy rozprawa zawiera oryginalne rozwigzanie problem naukowego? (wybierz jedna opcje
stawiajgc znak X)

] L] L] L]

Zdecydowanie Raczej TAK Trudno Raczej NIE Zdecydowanie
TAK powiedziec¢ NIE

B. Czy po przeczytaniu rozprawy zgadzasz si¢, ze kandydat posiada ogdlng wiedz¢ teoretyczng
w dyscyplinie Informatyka techniczna i telekomunikacja?

] L] L] L]

Zdecydowanie Raczej TAK Trudno Raczej NIE Zdecydowanie
TAK powiedziec¢ NIE

C. Czy kandydat posiada umiejetnos$¢ samodzielnego prowadzenia pracy naukowe;j?

] L] L] L]

Zdecydowanie Raczej TAK Trudno Raczej NIE Zdecydowanie
TAK powiedziec¢ NIE

Ponadto, biorac pod uwagg wysoka range czasopism naukowych, w ktorych opublikowane zostaty
artykuty (szczeg6lnie A4 i AS) rekomenduje wyrdznienie rozprawy doktorskie;j’.
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" Opcjonalnie
? http://www.nauka.gov.pl/g2/oryginal/2013_05/b26ba540a5785d48bee4 1aec63403b2c.pdf
3 Oczywiscie to zdanie jest opcjonalne.




