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Problematyka badawcza rozprawy
Ostatnie dekady przyniosty wiele przetomowych odkryé w naukach o zyciu przyczyniajgc sie
do lepszego zrozumienia otaczajgcego nas Swiata na poziomie molekularnym. Rozwinety sie
technologie eksperymentalne pozwalajgce na pozyskiwanie danych biologicznych, ich analize
i interpretacje, a takze zastosowania w medycynie, biotechnologii czy innych obszarach nauk
i zycia. W efekcie, czasy nam wspofczesne zaczeto okreslac erg biologii. Rozumiejac wage
wiedzy biologicznej, do badan w tej dziedzinie zaczeto powszechnie stosowa¢ modele
i metody obliczeniowe — w tym, w ostatnich latach modele sztucznej inteligencji —
umozliwiajgce m.in. przetwarzanie ogromnych wolumendéw danych oraz utatwiajgce ich
interpretacje. W nurcie badan na pograniczu biologii i nauk obliczeniowych zostata
zrealizowana praca doktorska mgr-a Jakuba Wojciechowskiego. Jej tematyka miesci sie
w zakresie proteomiki — dziedziny, w ktorej przedmiot badan stanowia biatka, ich struktury
oraz funkcje w systemach biologicznych. Proteomika ma na celu rozwikfanie
skomplikowanego jezyka biatek poprzez ptynna integracje technik eksperymentalnych
z nowoczesnymi analizami obliczeniowymi.

Autor recenzowanej rozprawy skupit sie na badaniu zagadnien zwigzanych
z amyloidami — biatkami o specyficznym pofatdowaniu budzgcymi zainteresowanie przede
wszystkim ze wzgledu na ich udziat w chorobach neurodegeneracyjnych, takich jak choroba
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gruzlicy, zapaleniu kosci czy zapaleniu stawdw. Amyloidy, samoorganizujace sie w stabilne
struktury tworzace [-kartki, gromadzg sie i tworzg blaszki zakiécajgc funkcjonowanie
komorek oraz prowadzac do uszkodzenia tkanek. Roinorodnos¢ rél tych biatek wykracza
jednak daleko poza ich zwigzki z chorobami ludzkimi. Na przyktad u wielu gatunkéw bakterii
amyloidy przyczyniajg sie do tworzenia biofilmow, ktdére zapewniajg ochrone przed
zewnetrznymi czynnikami stresogennymi, utatwiajg wymiane sktadnikow odzywczych
i zwiekszajg odpornos¢ na antybiotyki. U grzybow biorg udziat w rozwoju komdrkowym
i morfogenezie — np. odgrywaja kluczowa role w tworzeniu zarodnikéw grzybow,
uodparniajac je na trudne warunki srodowiskowe i promujgc ich rozprzestrzenianie sie.
Niektore organizmy — m.in. pewne gatunki matzy morskich — wykorzystujag amyloidy do
tworzenia substancji klejacych, ktére pozwalajg im przylega¢c do powierzchni. Z kolei
u owadow amyloidy przyczyniaja sie do budowy i funkcjonowania kutikuli, zapewniajg jej
odpornos¢ oraz integralnosc¢. Biatka te znajdujg sie réwniez w skorupkach jaj niektdrych
nicieni, gwarantujac integralno$¢ strukturalng skorupek jaj iochrone rozwijajacych sie
zarodkéw. W niektérych organizmach amyloidy biorg udziat w magazynowaniu peptydéw
i hormonow. Na przyktad przysadka moézgowa u niektérych zwierzat wykorzystuje struktury
amyloidowe do przechowywania oksytocyny i wazopresyny. Amyloidy moga tez regulowac
aktywnos¢ okreslonych biatek dziatajac jak czujniki i reagujgc na sygnaly srodowiskowe
poprzez tworzenie struktur amyloidowych, ktére zmieniajg funkcje biatka w kontrolowany
sposoh. W konicu niektore peptydy mogg tworzy¢ struktury amyloidowe, ktére zaktdcaja
btony komorek bakteryjnych, przyczyniajac sie do obrony gospodarza przed infekcjami.
Rozwikfanie mechanizmu powstawania amyloidéw oraz ich implikacji stanowi obietnice
zrozumienia wielu procesow chorobowych, potencjalnego projektowania ukierunkowanych
terapii medycznych oraz opracowywania nowych zastosowann tych  struktur
w materiatoznawstwie czy biotechnologii. Odpowiadajac na te wyzwania, mgr Jakub
Wojciechowski stworzyt metode identyfikacji regionéw podatnych na agregacje w biatkach
(PATH), ktéra pozwala na identyfikacje fragmentéw amyloidogennych oraz wnioskowanie
oich klasie strukturalnej, uczestniczyt w rozwoju bazy danych interakcji amyloidowych
(AmyloGraph) oraz opracowat pierwszg metode przewidywania interakcji krzyzowych
amyloidu (PACT). Opracowane metody wykorzystat do analizy rzeczywistych danych

eksperymentalnych. Uzyskane wyniki opublikowat w siedmiu artykutach naukowych.



Ocena strony merytorycznej

Recenzowana rozprawe doktorskg stanowi siedem artykutow naukowych opublikowanych
w czasopismach z ISI Master Journal List. Zawartos$¢ rozprawy jest zgodna z jej tytutem
i skonstruowana wokét trzech sformutowanych przez Autora hipotez badawczych. Pierwsza
z nich mowi, ze modelowanie strukturalne w potgczeniu z metodami uczenia maszynowego
poprawia skutecznos$¢ przewidywania fragmentéw amyloidowych. W drugiej Autor
stwierdza, iz poszukiwanie amyloidéw w skali genomowej wymaga wyspecjalizowanych
metod obliczeniowych. Natomiast w trzeciej zaktada, ze modelowanie strukturalne pozwala
przewidzie¢ krzyzowe interakcje amyloidow. Uzyskane w ramach pracy doktorskiej wyniki
potwierdzajg postawione tezy.

Praca zawiera pie¢ rozdziatoéw oraz dodatek. W pierwszym rozdziale znajdujemy liste
publikacji, na ktdérych bazuje rozprawa doktorska oraz wykaz dodatkowych publikacji
Doktoranta. Rozdziat 2 przedstawia rozszerzone streszczenie pracy w jezyku polskim. Sktada
sig ono z krotkiego wstepu, opisu wynikow badawczych uzyskanych podczas doktoratu oraz
zwieztego podsumowania. Rozdziat 3 wprowadza w tematyke badan realizowanych w ramach
pracy doktorskiej. W jego pierwszej czesci Autor zwiezle charakteryzuje budowe biatek,
przedstawia zwigzki amyloidow z chorobami neurodegeneracyjnymi, opisuje strukture
amyloidow wraz z ich klasyfikacjg strukturalng, ukazuje réznorakie funkcje fizjologiczne,
w ktére zaangazowane sa amyloidy oraz wyjasnia czym sg krzyzowe interakcje amyloidow.
Druga czgs¢ Rozdziatu 3 traktuje o zasobach bioinformatycznych dedykowanych amyloidom
— metodom analitycznym, repozytoriom danych, algorytmom predykcyjnym przewidujacym
regiony podatne na agregacje (ang. hot spots), amyloidogennos¢ catego biatka, jak rowniez
efekty mutacji i kinetyki agregacji. Rozdziat ten, a zwtaszcza jego poczatek, przeczytatam
z duzym zainteresowaniem dzieki kilku ciekawostkom umiejetnie wplecionym w tresc.
W Rozdziale 4 Autor wymienia trzy tezy postawione w pracy (podane w poprzednim akapicie
niniejszej recenzji), natomiast w Rozdziale 5 przedstawia wyniki swojej pracy badawcze;.
Rozdziat ten podzielono na czesci, ktore odpowiadajg poszczegolnym publikacjom tworzgcym
rozprawe doktorska. Na koricu znajduje sie podsumowanie wraz z dyskusjg wynikow. Przy
kazdej publikacji Doktorant nakreslit swoj udziat w przedstawionych pracach badawczych.
Jest to rzecz istotna, gdyz wszystkie publikacje sg wieloautorskie i zakres prac Autora
rozprawy powinien by¢ wyraznie okreslony oraz inny od wktadu pozostatych badaczy.

Zwyczajowo do prac doktorskich opartych o artykuty naukowe dotacza sie obecnie deklaracje
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wszystkich wspoétautoréw publikacji wieloautorskich, co tutaj zostato pominiete. Ten brak
uwazam za dos¢ znaczacy. W pewnym stopniu kompensuja go lakoniczne notki o wktadzie
poszczegdlnych autoréw umieszczone w sekcjach ,Author contributions” na koricu szesciu
artykutéw. Sekcja taka nie wystepuje tylko w publikacji nr 6: Burdukiewicz i in. (2022)
AmyloGraph: a comprehensive database of amyloid—amyloid interactions. Nucleic Acids
Research 51(D1):D352-D357. Z tego wzgledu prositabym Doktoranta o zgromadzenie
i udostepnienie deklaracji wspétautorow. Przy okazji jestem ciekawa dlaczego artykut
wymieniony w sekcji 1.2 rozprawy nie zostat zaliczony do cyklu prac stanowigcych prace
doktorska. Taka dwuautorska publikacja na temat zwigzany z doktoratem, wydana w znanej
serii wydawniczej, wydaje sie bardziej odpowiednia niz wyzej wspomniana praca [6].
Statystycznie rzecz biorac wktad Doktoranta w publikacje [1.2] powinien by¢ duzo wiekszy niz
w przypadku pracy 15-autorskiej, w ktorej Doktorant jest na 9. pozycji listy autorow.
Dodatek jest kolekcja oryginalnych wersji siedmiu artykutéw, ktére tworzg prace
doktorskg. W dalszej kolejnosci odniose sie do gtéwnych wynikéw badawczych
zaprezentowanych w tych artykutach. Praca [1] przedstawia algorytm PATH do identyfikacji
regiondw podatnych na tworzenie amyloidéw. Doktorant zaproponowat metode wykrywania
podatnosci, zaimplementowat jg w postaci algorytmu i przetestowat. Motywacja dla tej pracy
byta cheé¢ poprawienia doktadnosci identyfikacji regionéw (w odniesieniu do wynikow
otrzymywanych z innych metod), opracowanie interpretowalnego modelu dostarczajgcego
szczegdtowe informacje o strukturach przyjmowanych przez fragmenty amyloidogenne oraz
wygenerowanie takich informacji. Zaproponowana metoda bazuje na modelowaniu
wykorzystujgcym kolekcje szablonéw oraz funkcje oceny oparte o potencjaty statystyczne.
Funkcje kryterialne sa podawane na wejscie klasyfikatora, przy czym do tej roli Autor
wytrenowat i przetestowat kilka modeli uczenia maszynowego i poréwnat rezultaty. Finalnie
otrzymat model, ktory bardzo dobrze identyfikuje sekwencje podatne na agregacje jak
réwniez uwypukla role oddziatywan van der Waalsa i rozpuszczalnika w stabilizacji agregatow.
Algorytm PATH zostat udostepniony na platformie GitHub. Mam jeden komentarz dotyczacy
tej pracy: uwazam, ze w rozprawie z dziedziny nauk inzynieryjno-technicznych, gdzie jednym
z gtdwnych wynikdéw badawczych jest algorytm dobrze bytoby umiesci¢ bardziej formalny
schemat algorytmu (jeden lub wiele — dla poszczegdlnych etapow procesu obliczeniowego)

niz rysunek 5.1, ktéry zreszta jest kopig rysunku z publikacji.



Artykut [2] jest kontynuacjg pracy [1]. W tej ostatniej Autor zaobserwowat, ze dla
niektérych badanych peptydow wielokrotnie uzyskiwane byty spdjne ale niezgodne
(przeciwstawne) klasyfikacje. Wybrat wiec podzbior tych peptydow do gtebszej analizy.
Wykorzystujgc 3 algorytmy przeprowadzit dla nich predykcje amyloidogennosci a wyniki
predykcji porownat z adnotacjami w bazie danych WaltzBD. Badania te wykazaty, ze wiekszos¢
adnotacji w bazie byta nieprawidtowa. Potwierdzity to przeprowadzone eksperymenty IR
i AFM. Autor udowodnit takze, ze bioinformatyczne metody identyfikacji amyloidogennych
peptydow sg odporne na btednie adnotowane dane treningowe. Wyniki publikacji [1] i [2]
potwierdzity pierwsza teze rozprawy maowiaca, iz modelowanie strukturalne w potaczeniu
z uczeniem maszynowym moze poprawic identyfikacje regiondw podatnych na tworzenie
amyloidow. W nawigzaniu do wynikow uzyskanych w w/w badaniach jestem ciekawa czy
poskutkowaty one korekta adnotacji peptydéw w bazie WaltzBD?

W pracy [3] Doktorant podjat sie badan zwigzanych z identyfikacja amyloidéw
funkcjonalnych. Postanowit przeanalizowac biatka CsgA z dwdch organizméw — Escherichia
coli oraz Salmonella enterica. Sktadaja sie one z pieciu fragmentow rdinigcych sie
sekwencyjnie iwykazujgcych roding zdolnos¢ do agregacji. Fragmenty te zostaty
przeanalizowane z uzyciem o$miu algorytméw (w tym PATH), a nastepnie réwniez z pomoca
spektroskopii wibracyjnej oraz technik obrazowania wysokiej rozdzielczosci. Autor opracowat
nowg metodologie pomiarow wykorzystujacg spektroskopie Ramana z transformacjg
Fouriera (FT-Raman), ktéra nie byta wczesniej stosowana do badania amyloidow
funkcjonalnych. Potaczenie spektroskopii IR i FT-Raman umozliwito doktadniejsze przypisanie
struktury drugorzedowej iuzyskanie wgladu w struktury agregatéw. W pracy
przeprowadzono rowniez analizy PCS na zestawie widm IR. Rezultatem przeprowadzonych
badan byto doktadne opisanie biatka CsgA z E. coli i S. enterica oraz omdwienie roinic
pomiedzy tymi organizamami obserowanymi na poziomie CsgA. Wykazano, ze biatko
wytwarzane przez S. enterica jest bardziej podatne na agregacje. Zaproponowano réwniez
role kilku aminokwaséw réznigcych sie sekwencyjnie.

Praca [4] powstata w wyniku wspdtpracy Doktoranta z zespotem prof. P. Roya
z Uniwersytetu w Toronto. Zespot ten zajmowat sie badaniem rozwoju naskdrka gardta
Caenorhabditis elegans — modelowego organizmu neurobiologii, toksykologii czy studiow
mikrobiomu. Badania prof. Roya ujawnity obecnos¢ w gardle C. elegans biatek zdolnych do

regulowania agregacji amyloidéw. Wtgczajac sie w prace zespotu Doktorant przeskanowat
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dwoma metodami proteom C. elegans i zidentyfikowat 26% regiondéw podatnych na amyloid.
Nie zaobserwowano jednak biatek o strukturze widknistej w gardle C. elegans, co sugeruje,
ze amyloidy s3 produkowane, ale ich agregacja moze by¢ hamowana przez obecno$é duzej
liczby wewnetrznie nieuporzadkowanych biatek. Wyniki badan pokazaty, ze identyfikacja
regionow podatnych na amyloid nie jest wystarczajaca do wiarygodnej identyfikacji
potencjalnych nowych amyloidéw.

Praca [5] powstata w wyniku pojawienia sie pomystu przeanalizowania réznych metod
identyfikacji regiondw podatnych na agregacje pod katem ich przydatnosci w wykrywaniu
nieznanych wczesniej amyloiddw funkcjonalnych u grzybdéw. Zespoét skupit sig na biatkach NLR
bedacych sktadnikiem uktadéw odpornosciowych zwierzat, roslin i grzybédw. W wyniku badan
ulepszono adnotacje biatek grzybowych zawierajacych domeny NLR, przeszukano
odpowiednie sekwencje biatkowe z bazy NCBI w celu wykrycia motywdw znajdujacych sie
w sgsiedztwie genomu i zidentyfikowano 22 motywy, z ktérych jeden (nazwany PUASM)
okazat sie znaczaco inny niz znane wczesniej ASM. Nowy motyw zostat szczegotowo
przeanalizowany przy uiyciu metod eksperymentalnych (spektroskopii wibracyjnej,
mikroskopii sit atomowych), ktére potwierdzity jego zdolnos¢ do tworzenia agregatéw
amyloidowych in vitro. Istotnym rezultatem pracy jest rowniez nowe podejscie do
identyfikacji amyloidéw sygnatowych. Publikacje [3], [4] i [5] potwierdzity drugy teze
postawiong w rozprawie mowigcg, ze poszukiwanie nowych amyloidéw w skali catego
genomu wymaga bardziej wyspecjalizowanych metod.

Publikacja [6] poswiecona jest bazie danych AmyloGraph gromadzacej informacje
o interakcjach miedzy amyloidami. Na podstawie analizy istniejagcych danych na temat
oddziatywan krzyzowych, zespdt badawczy opracowatl ustandaryzowang terminologie do
opisu tych oddziatywan. Bazujac na niej badacze scharakteryzowali prawie 900 par interakgji
znalezionych w literaturze dziedzinowej. Dane te zostaly umieszczone w nowym
repozytorium bioinformatycznym AmyloGraph. Interakcje krzyzowe zwizualizowano w bazie
w postaci grafu. Narzedzie umoiliwia wyszukiwanie i filtrowanie interakcji. Dla Doktoranta
stato sie ono punktem wyjscia do realizacji ostatniego celu pracy doktorskiej — opracowania
metody obliczeniowej dedykowanej oddziatywaniom krzyzowym amyloidéw. Doceniam
ogrom pracy recznej wykonanej w celu pozyskania danych do bazy, usystematyzowania opisu

interakcji miedzy amyloidami oraz opracowanie wygodnego w uzyciu systemu
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bazodanowego udostepniajgcego wiarygodne dane. Uwaiam AmyloGraph za bardzo
wartosciowe narzedzie i chetnie zapoznam sie z planami jego rozwoju.

Artykut [7] przedstawia zaprojektowang przez Autora pierwszag metode do
przewidywania krzyzowych interakcji amyloidow (PACT). Bazuje ona na modelu
fizykochemicznym oraz modelowaniu komparatywnym polegajacym na nawlekaniu na ten
sam szablon dwdch sekwencji, dla ktorych przewidywane sa oddziatywania krzyzowe.
Doktorant przeanalizowat potencjalne korzysci wynikajace z wykorzystania wielu szablonow
(nie uzyskano poprawy wydajnosci) oraz potencjatu statystycznego DOPE w celu rozrézniania
miedzy sekwencjami amyloidegennymi i nieamyloidami. Metoda uzyskata obiecujace wyniki
dla matego zbioru danych pojedynczych sekwencji, z tego wzgledu zaadoptowano jg do
przetwarzania par sekwencji. Autor zbudowat nastepnie zbiory treningowe i wykorzystat je
do wyuczenia modelu. Opracowany przez niego predyktor PACT modeluje oddziatywania
amlyoid-amyloid z wysokg skutecznoscig. Autor wykazat, ze mozna go rowniez zastosowac do
przewidywania homoagregacji. Algorytm zostat udostepniony na platformie GitHub, a praca
[7] jest w recenzji w czasopismie Scientific Reports. Jedyny komentarz jaki mam do tej czesci
jest podobny jak w przypadku artykutu [1]: w rozprawie brakuje schematu dziatania metody,

ktory utatwitby zrozumienie poszczegolnych etapow procesu obliczeniowego.

Ocena strony redakcyjnej

Rozprawa doktorska jest napisana w jezyku angielskim (z wyjatkiem streszczenia w jezyku
polskim). Ma 188 stron maszynopisu i sktada sie z pieciu rozdziatéw oraz dodatku, ktéry
stanowig publikacje tworzgce rozprawe. Zawiera rowniez podziekowania, abstrakt, spis tresci
oraz wykaz literatury. Tekst jest opatrzony licznymi ilustracjami i zdjeciami.

Praca jest napisana w sposdb raczej poprawny i zrozumialy. Struktura pracy jest nieco
nietypowa — pierwszy raz spotykam sie z umieszczeniem rozszerzonego streszczenia w jezyku
polskim jako jednego z pierwszych rozdziatdow pracy napisanej po angielsku. Zwykle
streszczenie takie jest dodatkiem dotgczonym na koricu opracowania lub majagcym forme
oddzielnego dokumentu. Streszczenie, jako Rozdziat 2, jest wstawione miedzy rozdziaty
napisane po angielsku, co burzy spojnosc¢ jezykowg pracy. Nie uwazam tego jednak za
znaczgce uchybienie. Podziat tresci jest odpowiedni. Bibliografia — z jakiego$ powodu
(jakiego?) nieujeta w spisie tresci — liczy 154 pozycje literaturowe wylistowane

w przypadkowej kolejnosci. Doktorant opart sie gléwnie na pismiennictwie anglojezycznym



z lat 1907-2023 ukazujacym sig przede wszystkim w czasopismach z obszaru nauk o iyciu
(zwtaszcza biologii i medycyny) oraz bioinformatyki. Dobér bibliografii jest wtasciwy
i wskazuje na rozeznanie Autora wtematyce, w ktérej realizowane byly badania.

W opracowaniu stosowane sg naprzemiennie dwa systemy cytowan: harwardzki (autor-rok)

i vancouverski {autor-numer) .

Rozprawa zostata przygotowana estetycznie i dosé starannie. Autor nie uniknat
pewnych usterek redakcyjnych, ktére jednak nie obnizaja mojej pozytywnej oceny
recenzowane] pracy doktorskiej, jako wartosciowego opracowania naukowego. Ponizej
wymieniam wazniejsze uchybienia redakcyjne:

— Kolejnos¢ pozycji literaturowych w Bibliografii wydaje sie przypadkowa. Bibliografia nie
jest uporzadkowana ani wzgledem nazwisk pierwszych autoréw publikacji, ani wedtug
kolejnosci ich cytowania.

— W Bibliografii zapis nazw czasopism jest niekonsekwentny. Wszystkie cztony nazwy
czasopisma (z wyjatkiem przyimkdw i spojnikéw) winny by¢ pisane z wielkich liter, co nie
zawsze jest stosowane, np. Annual review of biochemistry, Protein science, Cell research,
Biophysical chemistry, Nature cell biology, Journal of molecular biology, Journal of
neurochemistry, ACS chemical neuroscience, Biophysical reviews, Journal of materials
chemistry, Biophysical chemistry, The Journal of cell biology, BMC bioinformatics, Nucleic
acids research, Nature methods, BMC structural biology, Scientific reports, Nature
communications, International journal of molecular sciences...

— Brakuje konsekwencji w stosowaniu systemu cytowania. Prace sg cytowane albo po
numerze (system vancouverski), w jakim wystepuja w Bibliografii albo po nazwisku
pierwszego autora (system harwardzki). W tym drugim przypadku znalezienie cytowane;j
pracy na losowo skonstruowanej liscie pozycji literaturowych jest dos¢ Zmudnym
zajeciem. Uwazam, ze w catej pracy powinien by¢ stosowany jeden system cytowania
i adekwatnie do niego powinna by¢ uporzagdkowana Bibliografia.

— W pracy wystepuje bardzo duzo skrotéw i skrotowcow, w wiekszosci wyjasnionych
w miejscu pierwszego uzycia. Przy tak licznie uzywanych skrotach i skrétowcach (sa
miejsca, gdzie jest ich po kilka w jednym zdaniu) Autor utatwitby czytelnikowi percepcje
dodajac w pracy sekcje z wyjasnieniem ich wszystkich.

— Rozdziat 1: w artykutach bedacych podstawa pracy doktorskiej powinny by¢ podane
nazwiska wszystkich autorow. Jest to pierwsze miejsce w rozprawie, w ktorym podane sg
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te publikacje. Recenzentowi wydaje sie istotna informacja o tym ilu naukowcow

uczestniczyto w badaniach, ktére tworzg rozprawe doktorskg. Ponadto w publikacji [6] nie

podano wszystkich danych bibliograficznych (brakujace dane: wolumen, wydanie, numery
stron), w publikacji [7] nie wyttuszczono nazwiska Doktoranta.

— W kilku miejscach zauwazytam nieprawidfowo uzyte czasy, np. ,Although perfected
through eons of evolution, this mechanism is not always working as intended.”,
,Sometimes even a single mutation can drastically change the protein structure and
therefore disturbed its functioning, leading to a disease.”

— Inne przyktadowe uchybienia drobniejszej natury:

o Zdarzajg sie zdania rozpoczynajace sie z matej litery (np. ,twenty different amino
acids...”, ,seven experimentally confirmed...”) lub stowa w $rodku zdania pisane
z wielkiej litery (np. ,was first described In 1935”)

o Str.33: ,Fig ??” — brak numeru rysunku

o W niektorych miejscach brak znakéw interpunkcyjnych, np. ,and therefore
disturbed”, ,two proteins amyloid beta and tau”, , Therefore we are”

o Do zapisu nazw facinskich zazwyczaj stosuje sie pochytg czcionka. W pracy Autor
niekonsekwentnie stosuje te zasade (np. na str. 3, 16-17 wszystkie nazwy facinskie sg
pisane zwykta czcionkg, natomiast na str. 25 — kursywag).

o W pracy wystepujg nieliczne literéwki (np. ,brokek”, ,,wspdprace”), btednie uzyte lub

brakujgce przedimki (np. ,a n-gram”) oraz inne drobne btedy (np. ,,denovo”).

Whioski koricowe

Mgr Jakub Wojciechowski w sposéb stosunkowo zrozumiaty prezentuje wyniki swoich badan
naukowych, poprawnie formutuje hipotezy badawcze oraz wycigga wiasciwe wnioski. Posiada
0golng wiedze teoretyczng w obszarach Informatyki, Bioinformatyki oraz Bioinzynierii
Medycznej. Odznacza sie dobrg znajomoscig aktualnego stanu wiedzy przedstawianego
w literaturze swiatowej w zakresie badania struktury i funkcji amyloidéw z zastosowaniem
wspotczesnych  metod eksperymentalnych i obliczeniowych. Posiada umiejgtnos$c
prowadzenia pracy naukowej zaréwno samodzielnie jak i w zespole oraz potrafi wykorzystac
pozyskang wiedze w praktyce. tgczy umiejetnosci teoretyczne z praktycznymi, eksperymenty

laboratoryjne z obliczeniowymi — sg to unikatowe cechy wéréd mtodych adeptéw nauki.



Recenzowana praca doktorska stanowi oryginalne rozwigzanie problemu naukowego.
Uzyskane przez Autora wyniki badan zostaty przedstawione w siedmiu artykutach, z czego
dwa s3 pierwszoautorskie, szes¢ zostato juz opublikowanych a jeden jest w recenzji.
Sumaryczny wspofczynnik wptywu opublikowanych prac IF2023 = 48,06, sumaryczna punktacja
ministerialna = 960. Wszystkie czasopisma znajdujg sie w | i Il kwartylu wg Web of Science.
Doktorant jest tez wspodtautorem dwéch innych publikacji, ktérych tematyka dotyczy
komputerowego modelowania struktur. Artykuty te nie wchodza w sktad rozprawy.
W dorobku Doktoranta jest zatem tacznie 9 publikacji, ktore doczekaty sie 51/24 cytowan
zarejestrowanych w Google Scholar/Web of Science.

Uwaiam, iz rozprawa doktorska mgr. inz. Jakuba Wojciechowskiego pt.
»Computational studies of amyloids and their interactions” spetnia wymagania stawiane
rozprawom doktorskim okreslone w ustawie z dnia 20 lipca 2018r. — Prawo o szkolnictwie
wyiszym i nauce oraz stanowi oryginalne rozwigzanie przez Autora zagadnienia
naukowego. Wnosze o dopuszczenie mgr. inz. Jakuba Wojciechowskiego do kolejnego
etapu postepowania kwalifikacyjnego w celu nadania stopnia naukowego doktora
w dziedzinie nauk inZynieryjno-technicznych w dyscyplinie inzynieria biomedyczna.
Sktadam réwnieiz wniosek o wyrdinienie rozprawy doktorskiej, co motywuje licznymi
publikacjami w bardzo dobrych czasopismach naukowych oraz doskonatg umiejetnoscia
taczenia badan teoretycznych i praktycznych poswiadczong opracowanymi przez
Doktoranta narzedziami bioinformatycznymi udostepnionymi spotecznosci naukowej
a takie ich interesujagcymi, majacymi duie znaczenie zastosowaniami przedstawionymi

W rozprawie.

prof. dr hab. inz. Marta Szachniuk
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