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Recenzja
rozprawy doktorskiej mgr Michata Szczesniaka
pt. ,Nowe metody identyfikacji mikro RNA” (ang. ,,New methods for identification of microRNAs”)

dla Rady Wydziatu Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

Stosunkowo niedawne odkrycie regulacyjnych funkcji matych niekodujacych
czasteczek RNA otworzylo nowy rozdziat poszukiwan w biologii molekularnej i jest
prawdopodobnie dopiero jednym z pierwszych tak waznych znalezisk w ,,$mieciowym”
DNA. W ostatnich latach wiele uwagi poswiecono zaréwno molekularnym jak i
bioinformatycznym analizom miRNA, co umozliwilo identyfikacje¢ wielu nowych czasteczek

1 ujawnito bogactwo regulowanych przez nie funkcji i proceséw komérkowych.

Rozprawa doktorska mgr Michata Szcze$niaka poswigcona jest opisaniu

wspoltworzonych przez niego metod bioinformatycznych stuzacych do identyfikacji miRNA.

Pierwszym z opracowanych przez doktoranta narzedzi stuzacych do identyfikacji
miRNA jest HuntMi — algorytm oparty o techniki uczenia maszynowego. Nalezy podkreslié,
ze algorytmy uczenia maszynowego byty juz wezesnie] uzywane do tej klasy problemow.
Autorzy HuntMi zidentyfikowali stabe punkty opublikowanych do tej pory implementaciji, do
ktorych naleza zaréwno zbyt restrykcyijne ograniczenia narzucane tym algorytmom przez
samych tworcow (np. dotyczace struktury miRNA lub klasy stosowalnosci), jak i problemy
metodologiczne zwiazane z nierdwnowaga liczby przyktadéw pozytywnych i negatywnych. Z
problemem niezréwnowazonego uczenia radzg sobie Autorzy metody wprowadzajac
procedur¢ ROC-select polegajacej na polaczeniu dosé standardowego klasyfikatora z
krzywymi charakterystyki operacyjnej odbiornika (ROC). Wprowadzenie procedury ROC—
select wraz z dodaniem 7 nowych (do 21 znanych) cech bazowych, pozwolilo na znaczace
poprawienie czutosci klasyfikacji w poréwnaniu do dotychczas istniejacych rozwiazan.
HuntMi jest publicznie dostepnym narzedziem z istniejacymi wzorcami dla zwierzat, ro$lin i

wirusow, jednoczesnie umozliwiajac budowe wiasnego modelu przez uzytkownika.



Drugie ze zbudowanych przez doktoranta narzedzi stuzy do przewidywania nowych
sekwencji potencjalnych miRNA przez poszukiwanie podobiefistwa do znanych juz
sekwencji. Autorzy zbudowali potok analityczny pozwalajacy na poszukiwanie nowych
miRNA, podstawa ktérego sa sekwencje EST znajdowane jako podobne do znanych miRNA.
Wigkszo$¢ z reszty wykonywanych w potoku operaciji (poza RNAfold) to usuwanie
przypadkowo znalezionych lub znanych sekwencji. Uzyskane wskazniki zaréwno
specyficznosci jak i czulosci przewidywania sa dobre, a sama baza danych miRNEST

wyro6znia si¢ duza liczba uwzglednionych gatunkéw i przewidzianych sekwencji miRNA.

W ostatniej czgsci rozprawy opisuje doktorant bardzo prosta 1 jednoczesnie bardzo
ciekawg analizg¢ bioinformatyczna genéw kodujacych miRNA w celu identyfikacji intronow
w tychze genach. Analiza 7 gatunkéw roslin (MEGABLAST sekwencji EST do pre-miRNA z
bazy miRBase, a nastepnie poréwnanie z sekwencja genomowa) pozwolita na znalezienie 45
gendw kodujacych miRNA i zawierajacych introny (u 5 gatunkow roslin). W utworzone;
bazie danych ERISdb (zawierajacej takze dane z innych badan) znalezione introny pokazane

sa w ciekawej formie ukazujacej genomowy kontekst, w ktérym wystepuje dany intron.

Rozprawa doktorska mgr Michata Szczesniaka przedstawiona jest w formie 4 wieloautorskich
publikacji opatrzonych krotkim omowieniem w Jezyku polskim i angielskim. Trzy,
syntetycznie omoéwione przeze mnie powyzej, publikacje ukazaly si¢ w dobrych
czasopismach o migdzynarodowym zasiegu. Czwarta publikacja doktoranta to praca

przegladowa w jezyku polskim umieszczona w Postepach Biochemii.

We wszystkich 4 pracach mgr Szczesniak jest ich pierwszym autorem, w jednym przypadku
jest to miejsce dzielone z mgr Adamem Gudysiem. Czgscig rozprawy sa: o$wiadczenie
doktoranta dotyczace jego udziatu w powstaniu tych prac oraz o$wiadczenia wspotautorow.
Oswiadczenia te sg niesprzeczne i pozwalaja stwierdzi¢, ze wkiad doktoranta w powstanie

opisanych wynikow jest dominujacy.

Rezultaty przedstawione w rozprawie doktorskiej  mgr Michata Szcze$niaka oraz
zadeklarowany wktad w ich uzyskanie pokazuja, ze doktorant bardzo dobrze opanowat wiele
technik bioinformatycznych. Zbudowane przez niego dwa narzedzia do identyfikacji miRNA
oraz baza ERISdb o unikalnej zawartosci beda z pewnosdcia uzywane przez spolecznosé

naukows. Godny podkreslenia jest takze fakt publicznego udostepnienia tych narzedzi bez

zadnych ograniczen.



W podsumowaniu stwierdzam, ze rozprawa doktorska mgr Michala Szcze$niaka spetnia z
naddatkiem wszelkie ustawowe i zwyczajowe wymogi i stawiam wniosek o dopuszczenie
doktoranta do dalszych etapéw przewodu. Jednoczesnie, biorac pod uwage wysoka warto$é
uzyskanych w pracy wynikow, jak i fakt ich opublikowania w renomowanych czasopismach,
zwracam si¢ do Rady Wydziatu Biologii Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

z prosbg o rozwazenie mozliwosci jej wyrdznienia i/lub wystapienia o stosowng nagrode.





