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1. Charakterystyka rozprawy

Przedstawiona mi do oceny praca doktorska pana TomaszaZoka powstala w Instytucie

Informatyki Politechniki Poznanskiej pod kierunkiem dr hab. in?.Mafiy Szachniuk. Rozprawa

zostaLa napisana w j gzyku angielskim , zawarto w niej kr6tkie streszczenia w j gzyku polskim i
angielskim . Wraz z bibliografi 4 czgi(, gl6wna pracy doktorskiej liczy I02 strony i sklada sig z

5 rozdzraN6w, spisu literatury zawierajqcego 72 pozycje, a takae spis6w ilustracji, tabel i
algorytm6w. Ponadto, co jest raczej nietypowe dla pracy doktorskiej,kt6ra nie jest zbiorem

publikacji, do pracy wl4czono takhe obszerne om6wienie 4 najwaaniejszych artykul6w

zwiqzarrych z problematykq doktoratu, a takhe same artykuly. Jako odrgbny dokument

doNqczona zostaNa tez wersja elektroniczna 10-stronnicowego streszczenia pracy doktorskiej w

jEzyktpolskim.

2. Problem badawczy i jego znnczenie

Bioinformatyczne modelowanie struktur molekularnych ma corz wigksze znaczenie

w badaniach biologicznych i biomedycznych. Nie tylko obniza koszty i podnosi dostgpno66

badan, ale te2 umoZliwia racjonaln4 analizg wynik6w, odkrywanie wzorc6w i lepsze

zronrrnrenie praw natury na wigksz4 skalg. Komputery jednak nie dzialaj4 bez inteligentnego

wkladu czlowieka. Blyskotliwa metoda potrafi Wdrzel naturze najwigksze tajemnice. Metody

bioinformatyczne musz4 bazowal na zroznmieniu biologii, ale kluczowe jest zastosowanie

najnowszej wiedzy informatycznej do budowy konkretnych algorytm6w i ich implementacji.

Tylko zaawansowana metodyka informatyczna gwarantuje poprawne i szybkie obliczenia.



Problem jakim zaj$ sig doktorant w swojej tozptawre wpisuje sig w nurt najnowszych

badai naukowych na Swiecie. RNA okazaLo sig molekul4 o wielu obliczach. Nie jest juz

pogardliwieuwahanazaetap poSredni w przekazywaniu informacji od DNA do bialek, ujawnila

sig jako cz4steczka o ogromnym znaczeniu fizjologicznym, a w dodatku o skomplikowanej

strukturze. Modelowanie budowyRNAmoZe bycbardzo trudne, gdy?inaczejniztomamiejsce

w modelowaniu bialek, nie da sig latwo przewidziei jego struktury drugorzgdowej. Struktura

drugorzgdowa RNA, kt6ra jest istotnym stopniem poSrednim w modelowaniu pelnej struktury

3D, mo2e przyjmowa(, bardzo wielorakie formy. SpolecznoS6 naukowa RNA pracuje nad

metodami inaruqdziami, kt6re umoZliwi4 przewidywanie struktury, a st4d takze funkcji RNA.

Tematyka, kt6rej podj4l sig doktorant jest bardzo wa2na i aktualna, na wyniki nowych metod

oczekuj4 badacze z caLego Swiata i roZnych nauk biomedycznych. Co istotne, rczwi4zywanie

problem6w tego typu zwykle wymaga ronvoju metod podstawowych, w tym przypadku z

dzie dziny informatyki.

3. \ilklad autora

Praca ma charakter aplikacyjny ukierunkowany na bioinformatykg. Autor opracowal

nowe metody i algorytmy do analizy podobieristwa struktur 2D i 3D RNA. W szczeg6lnoSci,

w odniesieniu do struktur 2D, zaproponowal nowy model grafowy oruz algorytmy PMMG i
IMMG porwalaj1ce wyszukiwai fragmenty struktur spelniaj4ce cechy zadanego mobrvu

strukturalnego. Przy braku dokladnego dopasowania algorytm IMMG znajdtje wynik

najbardziej podobny, na czym polega innowacyjne podejScie autora. Natomiast w odniesieniu

do struktur 3D autor wprowadzil trygonometrycznqreprezentacjg struktur, gdzie wykorzystal

zaproponowanqprzez siebie now? metrykg k4tow4. WykazaNteZ,2e Srednia MCQ orazmediana

MedCQ pozwalajq na dobre porSwnanie podobieristwa struktur. Wklad w rozw6j metodologii

badari struktury RNA jest udokumentowany wsp6lautorstwem doktoranta w 9 publikacjach w

czasopismachzbazy JCR, z tego w 2 jako pierwszy autor. Spora czg\(, ztych czasopism naleZy

do czol6wki w swojej dziedzinie.

Efektem badari autora jest zar6wno opracowanie nowych metod, jak r6wnie2 ich

implementacja w postaci gotowych narzEdz| Zaproponowane metody znalazly zastosowanie

w programach do modelowania RNA, rozwijanych w zespole w kt6rym powstala omawiana

praca doktorska. EfektywnoS6 procesu modelowania zaleLy od skutecznego znajdowania

nqbardziej podobnych motyw6w strukturalnych z biblioteki. RNAComposer, kt6ry przewiduje

strukturg trzeciorzgdow4 duZych cz4steczek RNA, korzysta z informacji o potwierdzonych

strukturach fragment6w RNA, zebranych w bazie RNA FRABASE. Algory.tmy pozwalajqce



na lepsze por6wnanie struktur molekularnych, a w szczeg6lnoSci takie, kt6re umozliwiaja,

znalezienie struktur podobnych jednak nieidentycznych, mog4 bardzo poprawi6 skutecznoSi

modelowania, Wklad autora w rozw6j narzgdzi typu RNAComposer i RNA FRABASE, kt6re

s4 czgsto wykorzystywane przez zespo$ naukowe zajmuj4ce sig badaniem RNA, uwazant za

bardzo istotne osi4gniecie.

Ponadto, miary zaproponowane ptzez autota zostaLy wykorzystane w

migdzynarodowym konkursie RNA-Puzzles, co wskazuje na ich wysok4 skutecznoS6 i

oryginalno36.

4. PoprawnoSd

Autor przekonuj4co wykazuj e zalety zaproponowanych przez siebie metod do oceny

podobieristwa czEstek RNA, zar6wno w odniesieniu do ich struktury drugorzgdowej, jak i

trzeciorzgdowej. W czgfici merytorycznej pracy nie napotkalam Zadnych istotnych btrgd6w,

jakkolwiek w czasie czytania nasungly mi pewne uwagi i pytania:

Na str. 35 autor opisuje czym jest mieszany graf. Byloby duZo lepiej, gdyby przedstawil

graftcznie jego reprezentacjg na tym samym przyl<Nadzie co poprzednio (rys.3.2).

Pokazaloby to r5Zmce pomigdzy podejSciem autora a dotychczas stosowanymi formatami.

Czy jakakolwiek rozszerzonarcprezentacja k4towa struktury czqsteczkibyta juz wczeSniej

stosowana przez irurych autor6w i czy jej skutecznoS 6 ogranrcza sig tylko do RNA? Chociaz

prawdopodobnie nie ma ona zastosowania w bialkach, kt6rych struktura ogranicza swobodg

k4t6w torsyjnych, jednak byt mohe ulatwilaby modelowanie innych molekul. JeSli tak, to

do jakiego typu zwr4zk6w innych niZ RNA mogNaby by(, przydatna i czy autor widzi

potencjal wNEczenia swojej metody do innych technik modelowania?

Brakuje mi por6wnania efektywnoSci zastosowania miar MCQ i MedCQ, kt6re stratnie

kompresuj4 informacjg trygonomeftycznq, z zastosowaniem pelnej informacji o wszystkich

k4tach. Jak duZo jest np. wskazari fatrszywie pozytywnych wynikaj4cych z uSredniania?

Nie jest dla mnie jasna tabela 3.5 ze str. 54. Jak, w spos6b automatyczny, zostaje wybrana

metoda korekty przewidywania (czyli wyb6r konkretnego wiersza ztabeli) i jak dokladnie

przebiega procedura modyfi kacj i?

Jak rozumie6 tabelg 4.2 na stronie 72? Atrtor nie wyjaSniaznaczema warto6ci zawartych w

niej liczb z za\<resu 0-3.



Opr6cz merytorycznej poprawno6ci proponowanego rozwiqzania problemu

badawczego, bardzo istotne jest klarowne jego przedstawienie. Pracg rozpoczyna

informatywny i ciekawy wstgp przedstawi ajqcy tematykg badari oraz aklualny stan wiedzy oraz

przegl4d aktualnie stosowanych technik i ich ograniczenia. W spos6b bardzo ply:rny, od strony

34 autor przechodzr do wlasnych rozwi4zah przedstawionych problem6w. W tym miejscu

chcialabym teL z'tvr5ci6 uwagg na niezwykl4 starannoSd edycyjn4 przedstawionego mi

dokumentu. Mimo, 2epracazostalanapisanaw jgzyku angielskim, poprawnos6 jgzykowajest

na bar dzo wysokim poziomie.

W pracy s4te2 oczywiScie drobne mankamenty techniczne. Przykladowo:

rysunki 4.3 (str. 59) i 4.8 (str.71) s4zbytmil.e,ptzez co s4 nieczytelne,

nie wszy.stkie symbole s4 opisane, np. dm na str. 57 (distance measure?),

nie jest podany spos6b obliczenia wielko6ci INF. Skoro autor podaje definicje znacznie

b ar dziej rozpowszechnione go RM SD, powinien teZ konsekwentnie zdefi niowai pozo stale

wielkoSci, nie poprzestajqc na cytowaniu publikacji,

format bibliografii jest dosy6 nietypowy, gdyz cylujqc prace wedlug nazwisk autor6w, w

bibliografii powinno sig raczej rczpoczynat odnazwiska autora.

5. Wiedza kandydata

Kandydat vrykazal, sig wiedz4 z dziedziny bioinformatyki, jak r6wnieZ og6lnej wiedzy

informatycznej,kt6rq skutecznie zastosowal do rorwiqzywanego problemu. Wiedzg ogolnqz

dyscypliny przedstawil w rczdziale 2 i 3, gdzie dokonal przeglqdu metod, odwoluj4c sig do

poprawnie wybranej i aktualnej bibliografii. Om6wionezostaly zarSwno podstawy biologiczne

problemu, jak i odni6str sig do reprezentacji struktur zapomoc4 graf6w. Co waZne, potrafil

nabytq wiedzg w spos6b tw6rczy i oryginalny wykorzysta6 do rozwoju dyscypliny, kt6r4

reprezentuje.

6. Inne uwagi

Mimo, 2ewl4czanie do pracy doktorskiej wybranych publikacji jestraczej nietypowe

i mohe by( uwulane za kontrowersyjne, j ednak pomaga to recenzentowi osi4gn 4(,lepszy ogl4d

calo6ci dorobku doktoranta.Uwalam, 2e w tym wypadku zabieg ten spelnil swoje zadartie.



7. Podsumowanie

lJwazarn, 2e mgr inZ. Tomasz Zok zaprezerfowaN bardzo rzeteln4 praca doktorsk4,

potwierdzon4 publikacjami w najlepszych czasopismach z dziedziny, a takae praktyczn1

implementacjE opracowanych metod, kt6ra wzbogacilanarzgdzia modeluj4ce strukturg RNA.

Co waZne, nowa metodyka zostila teZ zaadoptowana do znanego migdzynarodowego

konkursu.

Bior4c pod uwagg opinie zaprezentowane w poprzednich punktach i wymagania

zdefiniowaneptzez artykul 13 Ustawy z dnia14 marca2003 r. o stopniach naukowych i tytule

naukowym (z polniejszymi zmianaml) moja ocena rozprary pod wzglgdem hzech

podstawowych kryteri6w j est nastgpuj 4ca:

A. Crry rozprawazawiera oryginalne rozwi4zarrie problemu naukowego?

x
Zdecydowanie

TAK

Raczej TAK Trudno

powiedziet

Raczej NIE Zdecydowanie

NIE

B. Czy po przeczytaniurczprawry zgadzasz sig, Zekandydatposiada og6ln4 wiedzg

teorety cznq w dyscyplinie Informagrka lub Autom atyka i Robotyka?

C. Czy kandydat posiada umiejgtnoSi samodzielnego prowadzenrapracy naukowej?

X

Zdecydowanie

TAK

Raczej TAK Trudno

powiedziet

Raczej NIE Zdecydowanie

NIE

Ponadto, bior4c pod uwagg wysoki poziom rozprary doktorskiej, duile znaczenie

wynik6w dla dziedziny modelowania RNA oraz imponuj4cy dorobek publikacyjny

kandydata rekomenduj g wyr62nienie rozprawy doktorskiej.

X

Zdecydowanie

TAK

Raczej TAK Trudno

powiedziet

Raczej NIE Zdecydowanie

NIE


