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Recenzja
rozprawy doktorskiej Pana magistra Damiana Panasa
pt. ,,Zastosowania nowych metod bioinformatycznych do opisu sekwengji

genomu wirusow”

W dobie dostepnosci szybkich metod sekwencjonowania DNA, kiedy lawinowo
przyrasta ilos¢ danych w bazach obejmujgcych sekwencje nukleotydowe, analizy
bioinformatyczne genomow réznych organizmoéow odgrywaja obecnie wielka role. Bez
pomocy narzedzi bioinformatycznych niemozliwa stata sie nie tylko szczegétowa
analiza, ale nawet podstawowa interpretacja danych zgromadzonych w wyniku
ustalania sekwencji nukleotydowych kwasoéw nukleinowych. Aby zdac¢ sobie sprawe z
ogromu dostepnych obecnie danych (a nalezy pamieta¢, ze podane ponizej liczby
rosng dalej bardzo szybko), wystarczy wspomnie¢, ze w bazie danych GenBank
(najwiekszej na Swicie bazie kompletujacej zdeponowane sekwencje nukleotydowe)
w dniu pisania tej recenzji dostepne byly informacje o petnych sekwencjach
genomow: 6578 organizméw eukariotycznych (genomy jgdrowe), 163 573
organizméw prokariotycznych (nukleoidy), 19 778 wirusow, 13 844 plazmidéw i
12 086 organelli. Jest to z jednej strony ogromny zasoéb bardzo cennych informacji,
ale z drugiej strony ich analiza wymaga wyrafinowanych metod bioinformatycznych.
Ma to znaczenie zaréwno w badaniach z zakresu biologii, jak tez nauk o zdrowiu —

gdy analizie poddaje sie genomy organizmoéw chorobotwérczych.
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Rozprawa doktorska Pana magistra Damiana Panasa dotyczy zastosowania
niedawno opracowanej metody bioinformatycznej analizy sekwencji kwasow
nukleinowych do badan genomow wiruséw. Nawigzujgc do wyzej przedstawionego
przeze mnie twierdzenia o istotnosci analiz tego typu dla badan z zakresu nauk o
zdrowiu uwazam, ze wybor dziedziny w jakiej toczy sie przewdd doktorski jest trafny.
Promotorem rozprawy doktorskiej jest Pan dr hab. Piotr Waz. Wybor osoby
promotora uwazam za optymalny, gdyz Pan dr hab. Piotr Waz jest autorem metody,
ktorej testowaniem zajat sie obecnie Doktorant.

Testowang w ocenianej rozprawie doktorskiej metodg jest Dynamiczna
Reprezentacja Sekwencji DNA/RNA. Umozliwia ona tzw. analize sekwencji
nukleotydowych bez dopasowania. Jest to alternatywna do wczesniej opracowanych
metod poréwnywania sekwencji DNA lub RNA procedura, oparta na zupetnie innej
zasadzie matematycznej. Pan mgr Damian Panas wykonat analizy poréwnawcze
szczepow dwoch roznych wiruséw — wirusa Zica oraz wirusa grypy typu A. W tym
drugim przypadku wykorzystat potaczenie wyzej wspomnianej metody z algorytmami
uczenia maszynowego. Za najwazniejsze osiggniecia recenzowanej pracy
doktorskiej uwazam:

1) Wykazanie, ze Dynamiczna Reprezentacja Sekwencji DNA/RNA moze by¢

z powodzeniem stosowana do analizy i pordwnywania sekwencji
nukleotydowych szczepdw wirusow;

2) Potwierdzenie, ze w poréwnaniu do metod opartych na dopasowaniu,
testowana metoda daje znacznie lepsze wyniki w przypadku gdy w drodze
ewolucji badanych genoméw dochodzito do rekombinacji materiatu
genetycznego - metody bazujagce na dopasowaniu stwarzajg
niebezpieczenstwo fatwego popetnienia btedu podczas analiz, natomiast
testowana metoda jest znacznie mniej wrazliwa na tego typu zmiany w
genomach.

Uwazam, ze zaprezentowane w pracy wyniki wskazuja na uzytecznosc¢
metody Dynamiczne] Reprezentacji Sekwencji DNA/RNA w analizach genoméw
wirusowych. Nie mam zastrzezen do strony matematyczno-informatycznej pracy,
niemniej jednak z uwagi na mojg specjalno$¢ naukowa, w mojej ocenie skupitam sie
na aspekcie biologicznym i genetycznym pracy. Pod tym wzgledem, w
zaprezentowanych badaniach nie doszukatam sie istotnych uchybien w zakresie

przedstawionych rezultatéw badan.
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Mam natomiast pewne zastrzezenia do czesSci wstepnej pracy. Przede
wszystkim opisy wiruséw, a takze problemy filogenetyki molekularnej, zostaty
przedstawione moim zdaniem zbyt pobieznie i lakonicznie. W wielu miejscach Autor
zamiast opisa¢ dany obiekt badan, proces, zjawisko czy mechanizm bardziej
szczegotowo, odsyla czytelnika do danych literaturowych, :"hie podajgc nawet
podstawowych informacji przedstawiajacych omawiane zagadnienie. To samo
dotyczy opisywanych w czesci wstepnej metod analizy danych, ktére byly wczesniej
opublikowane. Stwierdzenie, ze metody te zostaty wczesniej opisane i podanie zrodet
literaturowych, zamiast przedstawienia ich podstaw, zdecydowanie nie utatwia
czytelnikowi zrozumienia pracy. Korzystne bytoby zaprezentowanie wiekszej liczby
tabel lub rycin, ilustrujacych tekst, szczegodlnie ze jest on bardzo zwiezty. Rozumiem,
ze Jezyk matematyczno-informatyczny jest niezwykle $cisty i w zakresie tych
specjalnoéci nie ma zwyczaju pisania dtugich tekstéw. Niemniej jednak uwazam, ze
w rozprawie doktorskiej z zakresu nauk o zdrowiu mozna byto pokusi¢ sie o szersze
naswietlenie problemu badawczego oraz doktadniejsze opisanie obiektow badan.
Ponadto mam kilka uwag szczegétowych:

1) Str. 15 - powinno by¢ ,polimerazy RNA zalezne od RNA" zamiast ,polimerazy
zalezne od RNA", aby odrézni¢ omawiane enzymy od odwrotnych
transkryptaz.

2) Str. 17 — ksztatt ikosaedralny nie jest synonimem kulistego (jak by mogto
wynikaC z zamieszczonego w pracy stwierdzenia); ikosaedron to
dwudziestoscian foremny i taki wtasnie ksztatt (a nie kulisty) maja kapsydy
niektorych wiruséw.

3) Str. 18 — wirus Zika moze wywotywac¢ mikrocefalie raczej u rozwijajgcego sie
ptodu, a nie jak opisano w tekscie, u dzieci.

4) Str. 18 — Autor pisze o ,siedmiu niestrukturalnych biatkach”, po czym wymienia
,0d NS1 do NS5” (czyli pie€); to wymaga wyjasnienia.

5) Str. 19 — okreslenie ,endemiczny” oznacza ,wystepujgcy tylko na danym
terenie”, a nie jak mozna przeczyta¢ w pracy ,wystepujacy przez caty rok”.

6) Str. 19 — Doktorant pisze o ,dwuniciowym genomie RNA o ujemnej
polarnosci”; wbrew temu stwierdzeniu, polaros$é dodatnig albo ujemna moga
mie¢ jedynie jednoniciowe genomy, ktére zawierajg ni¢ kodujgca albo

niekodujaca.



Powyzsze uwagi wskazuja na pewne uchybienia merytoryczne w czesci
wstepnej rozprawy i niedociggniecia redakcyjne. Prositabym zatem Doktoranta o
ustosunkowanie si¢ do nich podczas publicznej obrony rozprawy doktorskiej.
Chciatabym ponadto zapytac¢ czy istnieje obecnie program komputerowy (a jesli nie,
to czy Doktorant widzi mozliwos¢ stworzenia takiego programu w najblizszej
przysziosci) pozwalajgcy biologowi albo specjaliscie z zakresu nauk o zdrowiu, nie
bedgcemu jednoczes$nie matematykiem badz informatykiem, na sprawne
postugiwanie sie metodg Dynamicznej Reprezentacji Sekwencji DNA/RNA i
uzywanie jej w analizach i poréwnaniach sekwencji kwasdéw nukleinowych?
Dodatkowo, jakie Doktorant moégtby wskazaé¢ potencjalne przyktady szczegoétowych
zastosowan tej metody w badaniach naukowych z zakresu nauk o zdrowiu, obok
zaprezentowanej'w tej pracy analizy genomoéw wirusow?

W podsumowaniu, biorgc pod uwage uzyskane wyniki analiz oraz wykazanie
przydatnosci testo-wanej metody Dynamicznej Reprezentacji Sekwencji DNA/RNA w
analizach genoméw wirusowych, stwierdzam iz Pan mgr Damian Panas rozwigzat
specyficzny problem naukowy. Mimo pewnych btedow merytorycznych,
zauwazonych we wstepnej czesci pracy, wykazat sie takze odpowiednig ogdlng
wiedzg z zakresu tematyki prowadzonych badan. W zwigzku z powyzszym uznaje,
Ze oceniana rozprawa doktorska spefnia wymagania okreslone w art. 13 ustawy z
dnia 14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i
tytule w zakresie sztuki (Dz. U. nr 65, poz. 595, z pdzniejszymi zmianami).
Przedktadam zatem Wysokiej Radzie Wydziatu Nauk o Zdrowiu Gdanskiego
Uniwersytetu Medycznego wniosek o dopuszczenie Pana magistra Damiana Panasa

do dalszych etapéw przewodu doktorskiego.




