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RECENZJA
pracy doktorskiej Pani mgr inz. Agaty Czernieckiej

pt. ,,Nowa metoda obliczeniowa porownywania sekwencji bialek”

Praca doktorska Pani mgr inz. Agaty Czernieckiej pt. ,Nowa metoda
obliczeniowa poréwnywania sekwencji bialek” zostata wykonana na Wydziale
Nauk o Zdrowiu z Oddzialem Pielggniarstwa i Instytutem Medycyny Morskiej i
Tropikalnej Gdanskiego Uniwersytetu Medycznego pod kierunkiem Pani dr hab.
Doroty Bielinskiej-Waz. Praca ma charakter bioinformatyczny, wszystkie
analizy zostaly wykonane in silico. Zaznaczy¢ nalezy, ze Pani promotor posiada
znaczacy dorobek naukowy w zakresie bioinformatyki. Doktorantka ubiega sie o
stopien doktora nauk o zdrowiu. Poniewaz bioinformatyka nie jest formalnie
dyscypling naukowa, nalezy na wstegpie zastanowi¢ sie, czy prace naukowe z
tego zakresu mogg wnies¢ istotny wktad w rozwéj nauk o zdrowiu, i czy zatem
zasadne jest nadawanie stopni naukowych z nauk o zdrowiu na podstawie prac
bioinformatycznych? Moja odpowiedz na tak postawione pytanie jest
zdecydowanie twierdzaca. Bioinformatyka jest obecnie bardzo szybko
rozwijajaca sie specjalnoscig naukows i dostarcza niezwykle cennych danych o
budowie, a posrednio takze o funkcjonowaniu organizmow — w tym organizmu
cztowieka. Metody bioinformatyczne majg szerokie zastosowanie w badaniach
procesow zachodzacych w komérkach, tkankach i narzadach ludzkich, zatem sg
bardzo wazne w rozwoju prac dotyczacych zdrowia cziowieka. Skoro tak, to
metody bioinformatyczne niewatpliwie przyczyniaja si¢ do rozwoju nauk o
zdrowiu.
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Tematyka ocenianej rozprawy doktorskiej dotyczy opracowania nowe;j,
oryginalne] metody poréwnywania sekwencji biatek. Metoda ta uwzglednia
rozktad poszczegélnych aminokwaséw w sekwencji polipeptydu. Sekwencje
aminokwasowa Pani mgr inz. Agata Czerniecka przedstawila jako zestaw
punktow materialnych w dwudziesto-wymiarowej przestrzeni. Doktorantka
zastosowala metod¢ przesunie¢ w celu dystrybucji punktow w przestrzeni.
Opracowang nowg metodg poréwnywania sekwencji aminokwasowej biatek
mozna zatem nazwac ,dwudziestowymiarowg dynamiczng reprezentacjg
sekwencji biatek”.

Opisana w pracy doktorskiej Pani mgr inz. Agaty Czernieckiej metoda
zostala przetestowana poprzez analize sekwencji kilku biatek z réznych
organizmo6ow. Testom poddano: podjednostke 5 dehydrogenazy NADH (ND5) i
podjednostke 6 tego enzymu ‘' (ND6). Wykorzystano réwniez do analiz
sekwencje dwoch bialek wirusowych — jednego pochodzacego =z
bakulowiruséw, drugiego z wirusa grypy. Niestety Autorka nie podata o jakie
biatka chodzi. Dopiero skorzystanie z podanych numeréw dostepu (ktore sg
numerami z bazy GenBank, a nie PDB, jak podano w pracy) ujawnito, ze chodzi
o helikaze kodowang przez bakulowirusa oraz neuraminidaze kodowang przez
wirusa grypy. '

Rozprawa doktorska Pani mgr inz. Agaty Czernieckiej ma uklad dosé
nietypowy jak na prace z obszaru nauk o zyciu. Po Streszczeniu i Wstepie,
kolejne rozdzialy nosza nazwy metod, w tym metody opracowanej przez
Doktorantkg. Brak jest tradycyjnie stosowanych rozdziatow ,,Wyniki” i
»Dyskusja”. Niemniej jednak, tak przedstawiona tre$¢ pracy jest zrozumiala.
Brakuje w niej co prawda dokladniejszej dyskusji nad zaletami i wadami
opracowanej metody w poréwnaniu do innych metod, ale nalezy przyznad, ze
elementy takiej dyskusji znajdujg si¢ w innych rozdziatach. Doktorantka stosuje
takze liczbe mnogg tam, gdzie prezentuje wlasne wyniki (pisze m.in. ,,przez
nas”, itd.). Rozumiem, ze praca doktorska wykonywana jest pod kierunkiem
promotora, stad uzywanie liczby mnogiej, niemniej jednak, rozprawa doktorska
dotyczy wynikow uzyskanych przez jedng osobe, ktora firmuje jg jako jedyny
autor dysertacji.
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Podsumowujac 0goélng oceng recenzowanej rozprawy uwazam, Ze praca

zostala wykonana bardzo dobrze metodycznie a uzyskany wynik koncowy w
postaci nowej metody bioinformatycznej jest bardzo wazny i interesujacy.
Opracowanie nowej metody poréwnywania sekwencji aminokwasowe] bialek
nalezy niewatpliwie uznaé za istotne osiagni¢cie naukowe.

Mam kilka szczegbtowych uwag do tekstu pracy, ktére wymienie ponizej:

. Str. 10, autorka pisze ,,Stanowig one cze$¢ budulcowa enzymow,

petigcych miedzy innymi role katalizatoréw w ukfadach biologicznych”.
Kazdy enzym jest katalizatorem, zatem uzycie stéw ,miedzy innymi”
bylo bezzasadne.

. Wszystkie tabele i ryciny powinny by¢ cytowane w tekscie, co nie zawsze

ma miejsce. '

. Zaskakujace sg wyniki tworzenia drzew filogenetycznych przy uzyciu

opracowanej metody. Na przyklad, na dendrogramie zamieszczonym na
Rys. 10, obrazujacym ewolucje ND5, mysz i szczur znajduja si¢ w
odlegtych galeziach drzewa, podczas gdy wiadomo iz sg to blisko
spokrewnione gatunki. Podobnie dwa gatunki szympansa sg wedlug tego
drzewa mniej spokrewnione ze sobg niz z gorylem i czlowiekiem.
Rowniez na Rys. 48, przedstawiajacym drzewo filogenetyczne dla biatka
ND6, szczur jest blizej spokrewniony z foka niz z mysza, co przeczy
ogoélnym pogladom biologicznym. Oczywiscie zaprezentowane wyniki
dotyczg tylko jednego biatka, a nie organizmdéw, niemniej jednak
zashugujag na szerszy komentarz, o co prosz¢ Doktorantke podczas
publicznej obrony pracy doktorskiej.

. W przypadku analiz biatek wirusowych, Doktorantka powinna byta, jak to

wspomniatem wczesniej, poda¢ informacje o jakie konkretnie biatka
chodzi. Z Tabel 11 i 15 wida¢ ewidentnie, ze analizowano po jednym
biatku (a nie wszystkich) bakulowirusow i wirusow grypy. Recenzent
dopiero po przeszukaniu baz danych mogt sie zorientowaé, ze chodzilo
odpowiednio o helikaze i neuraminidaze.
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5. Niepoprawne jest stwierdzenie, ze badano dang liczbe ,,gatunkéw”
wirusow. W przypadku wirusOw nie uzywa si¢ nazwy ,gatunek” —
najczesciej operuje si¢ nazwa ,,Szczep”.

6. W przypadku porownan sekwencji biatka ND5 (str. 73), tak naprawdg nie
porownywano 22 réznych gatunkéw, gdyz w jednym przypadku byl to ten
sam gatunek (Bos taurus) a rdzne rasy.

7. Brakuje zebranej dyskusji nad zaletami i wadami opracowanej metody,
szczegblnie w Swietle zaskakujacych wynikow otrzymanych przy
tworzeniu drzew filogenetycznych. Ciekawe bytoby poréwnanie wynikow
analogicznych analiz sekwencji aminokwasowych przeprowadzonych za
pomocg powszechnie uzywanych w tym celu metod/programéw, np.
Clustal W. Swoja droga, analizy takie s3 wspomniane (ale nie
zaprezentowane) w artykule, ktory powstat na bazie wynikéw Pani mgr
inz. Agaty Czernieckiej (Genomics, 2016; 107: 16-23) i interesujace byto
by ich pokazanie.

Powyzsze uwagi nie zmieniajg faktu, ze praca doktorska Pani mgr. inz.
Agaty Czernieckiej opisuje oryginalne rozwigzanie problemu naukowego i
wskazuje na ogoélng wiedze teoretyczng Doktorantki w zakresie prowadzonych
badan oraz na Jej umiejetnos¢ samodzielnego wykonywania pracy naukowe;.
Spelnia ona zatem wymagania okreslone w art. 13 ustawy o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki z dnia
14 marca 2003 r. (Dz. U. Nr 65, poz. 595 z pdzniejszymi zmianami).
Dodatkowo nalezy podkresli¢, ze wyniki zawarte w tej rozprawie zostaly juz
opublikowane w miedzynarodowym czasopismie naukowym (Genomics), byty
zatem zweryfikowane przez §wiatowych ekspertow z zakresu bioinformatyki co
dodatkowo potwierdza wysoki poziom merytoryczny pracy. W zwigzku z tym,
przedstawiam Wysokiej Radzie Wydzialu Nauk o Zdrowiu z Oddzialem
Pielegniarstwa i Instytutem Medycyny Morskiej i Tropikalnej Gdanskiego
Uniwersytetu Medycznego wniosek o dopuszczenie Pani mgr inz. Agaty
Czernieckiej do dalszych etapéw przewodu doktorskiego.

pret. dr hab. Grzegorz Wegrzyn



