CENTRUM Wydzial hatematyki
NOWYCH i Mauk Informacyjnych
e mmlw FIUMICSMICS WaNIOve Bl

Leboratory of Bioinformabics and Computenonal Genovancs LB GO WarLaea,

Faculty of Mathematics and lnformation Sclence, 'Warsaw Unkersity of Technology 7072003

ul. Eosrykonwa 75, D0-662 Warsaw, Poland

Laboratory of Funchional ond Structunal Genoarics LFSG
Centre of New Technologies, University of Warsaw
Banacha Jc Sweet, 02-097 Warsaw, Poland

& mail: Dariusz Plawczynski@ow.edu.pl. www: hittpsciplewczynakl-lab org

Warszawa, 27/07/2023
Prof. dr hab. Darlusz Plewczyriski
Laboratorium Biainformatyki | Genomiki Obliczeniowe,
Wydzial Matematyki i Nauk Informacyjnych,
Politechnika Warszowska
Laboratorium Genomiki Funkcjonalnej | Strukturalnef
Centrum Nowych Technologii
Uniwersytet Warszawski

RECENZJA rozprawy doktorskiej mgr in. Macieja Migdata

Modeling of transcription foctors influence on gene expression based on data
obtained using next-generation sequencing methods

Ukonczonej w Laboratorium Genomiki Rozwoju Danio Pregowanego,
Miedzynarodowego Instytutu Biologii Molekularnej | Komodrkowe] w Warszawie

pod opieka
promotor dr hab. Cecilii Winaty

zgloszone] do
Rady Dyscypliny Nauk Medycznych
na stopien doktora nauk medycznych i nauk o zdrowiu
w dyscyplinie nauki medyczne



Praca doktorska magistra Macieja Migdala dotyczy szerokiego
spektrum zagadnief zwigzanych z regulacja ekspresji gendw,
koncentrujac sig na rdznych aspektach biologii komorkowej 1
molekularnej. Kluczowe tematy zawarte w tej pracy obejmuja
zagadnienia bioinformatyki, tj. stosowania narzedzi i metod
bioinformatycznych do analizy danych genetycznych i
epigenetycznych, w tym rozwd nowych narzedzi i modeli
matematycznych; gemomild tj. ogblne badanie sekwencii,
struktury, funkeji i interakeji genow; oraz epigenomiki, tj. analizy
modyfikacji chromatyny i innych zmian epigenetycznych, ktore
wpiywajg na ekspresj genow.

Eandydat skupia swojg uwage na zrozumieniu procesow
ekspresfi 1 regulaqfi gendw, tj. analizie sposobdw, w jaki geny sg
wigczane 1 wylaczane, oraz mechanizméw kontrolujgcych te

procesy. Jest to jedno z centralnych pytan transkryptomilkdi,
obejmujac studiowanie kompletnego zestawu RNA w komdrce, co
pomaga zrozumied, jak i jakie geny sg aktywowane w réznych
warunkach. Dodatkowo Doktoranta interesuje rola czynnikow
transkrypeyinych, badanie bialek, ktore kontrolujg proces
transkrypcji DNA na RNA, co stanowi kluczowy aspekt w regulacji
ekspresji gendéw. Doktorant szczegbdlowo analizuje dane RNA-seq
wykorzystujac technologie sekwencjonowania nastepnej generacji
RNA do analizy profilu ekspresji genow, oraz dane ATAC-seq
rowniez wykorzystujgece technologie sekwencjonowania do
identyfikacii otwartych regiondw chromatyny, co jest kluczowe dla
zrozumienia, jak geny sa regulowane na poziomie struktury DNA.

Prace funkcjonalne obejmujg badanie mechanizmbw
genstycznych i epigenetycznych, ktore kieruja rozwojem serca.
Badanie rozwaju kombrek serca (kardiomioeytéw) oraz roli réznyeh
elementéw regulacyjnych w ekspresgji gendow, w szczegdlnosci
uzywajac Danio Pregowanego jako organizmu modelowego.
Doktoranta interesuje przejScie nablonkowo-mezenchymalne
(Epithelial-mesenchymal transition, EMT), badanie procesu, w
ktérym komorki nablonkowe traca swoje wiasSciwosel 1|
przeksztalcajg sig w komorki mezenchymalne, co jest kKluczowe w
wielu procesach biologicznych, w tym w naturalnym rozwoju, oraz
w wielu chorobach. W szczegblnosdel w przypadku uszkodzenia
watroby, charakteryzacji odpowiedzi na uszkodzenie watroby na
poziomie transkryptomicznym 1 epigenomicznym, w tym
identyflkagii kluczowych czynnikdéw transkrypeyjnych.



Praca doktorska Macieja Migdala stanowl kompleksowe |
wieloaspektowe podejscie do zrozumienia regulacii gendw, lgczac
rozne technologie doéwladezalne | metody bioinformatyczne, aby
zbadaé te procesy na ré2nych poziomach organizacji biologicznej.
Dzigki temu moze przyczynié sie do glebszego zrozumienia, jak geny
s kontrolowane i jak ich aktywnosé jest koordynowana w
przypadku réznych procesdéw rozwojowyeh i chorobowych.

Przedstawiona mi do recenzji praca jest wiec wynikiem analizy
teoretycznej w paradygmacie biocinformatyki. Autorowi udalo sie
tworeczo polgczy¢ metodologie teoretyczng 2 biologicznie istotnym
problemem badawczym skupiajacym sie na glebszym zrozumieniu
roli regulacji gendw oraz rozwijaniu metod analizy danych
transkryptomicznych i epigenomicznych. Podejécie bazujace na
metodach obliczeniowych i starannie przygotowanych danych
doswiadezalnych stanowi fundament nowoczesnegj genomiki, czy
ogblniej biologii molekularnej, a takie wspomaga rozwdj nowych
algorytméw komputerowych, umozliwiajgeych analize wysoce
zaszumionych danych doSwiadezalnych, tworzac podstawowe
instrumentarium badawoze umozliwiajgee udzielenie odpowiedzi na

podstawowe problemy i wyzwania wspélczesnej genomiki.

W mysl wymagan Ustawy o stopniach naukowych i tytule
naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki z dnia 14
marca 2003 r. (Dz.U. 2017 poz. 1789, z pO&n. zm.) oraz
Rozporzadzenia Ministra Nauki i Szkolnictwa Wy#szego z dnia 18
stycznia 2018 r. w sprawie szczegblowego trybu i warunkow
przeprowadzania czynnosci w przewodzie doktorskim, w
postepowaniu habilitacyjnym oraz w postepowaniu o nadanie tytulu
profesora (Dz.U. 2018 poz. 261), jak rowniez art. 187 ustawy z dnia
20 lipea 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U, 2
2021 r. poz. 478, 619, 1630), przedmiotem mojej oceny jest
oryginalnos¢ rozwigzanego problemu naukowego, ogblna wiedza
teoretyczna Kandydata w dziedzinie nauk medyeznych 1
bioinformatyki, a tak#e umiejetnosé samodzielnego prowadzenia

pracy naukowej.

Przedmiot majej oceny, czyli rozprawa doktorska, jest w pelni
zgodna z warunkami okreSlonymi w powyzszych Ustawach, zas
catkowity dorobek publikacyjny kandydata moim zdaniem
przekracza gwyczajowe wymagania. Autor prezentuje oryginalnosé
sformutowania unikalnego problemu naukowego oraz jego



rozwigzania przy ufyciu zaawansowanych metod informatycznych,
szeroks wiedze teoretyczng 2z zakresu biologli molekularnej 1
informatylki, a talkée umiejetnossé prowadzenia wytrwalej i tworcze]
pracy naukowsgj. Praca Doktoranta oraz szereg publikacji
powstalych we wspdipracy zewnetrznej wykazuje rowniez duzs
samodzielnosé badawezs, mimo istotnego wsparcia ze strony Pani
promotor. Nie mam 2Zadnych powaZnych uwag do rozprawy
doktorskiej, jakosé przedstawienia metodologii 1 wynikéw badan,
dorobku publikacyjnego Kandydata. Calo8¢ rozprawy w peini
zashuguje na zaakceptowanie przez Rade Dyscypliny.

Rozprawa doktorska Pana mgr Macigja Migdala =zostala
przygotowana w Laboratorium Genomiki Rozwoju Danio
Pregowanego, Miedzynarodowego Instytutu Biologii Molekularnej i
Komorkowe] w Warszawie pod kierownictwemn dr hab. Cecilii
Winaty.

Praca liczy sobie 66 stron (pomijajac strony 67-92 zawierajace
deklaracje wspélautoréw co do wkiladu Doktoranta), w tym
zalaczone trzy artykuly skiadajace sig na rozprawe doktorsks, oraz
odniesienia do artykuldw istotnych dla zrozumienia dziedziny
badawczej, jak réwniez rozwigzywanego problemu. Brakuje listy
innych prac opublikowanych przez Eandydata ze wspdlautorami w
punktowanych czasopismach naukowych, ich krotkiego opisu, a
takze listy prezentacji ustnych i posterdw wygloszonych na
konferencjach polskich i miedzynarodowych. Warto byloby tez
przytoczyt liste grantdw, w ktoryeh Doktorant uczestniczyt lub byt
moze kierowal.

Praca doktorska obejmuje trzy pozycje, w tym dwa plerwszo-
autorskie KEandydata:

* [D1] Pawlak M, Kedzierska KZ, Migdal M, Nahia KA Ramilowski JA,
Bugajski L, Hashimoto K, Marconi A, Piwocka K, Carningi P, Winata CL.
Dynamics of cardiomyogyte transcriptome and chromatin landscape
damarcates key events of heart development Genome Res. 20189
Mar;29(3):8068-519, doi: 10.1101/gr 244491 118. Impact Factor: 8.438,
Punkty ministerialne: 200;

« [D2] Migdal M. Tralle E, Nahia KA Bugajski L., Epdzierska KZ, Garbicz
F, Pilwocka K, Winata CL, Pawlak M. Mult/-omios analyses of early liver
infury reveals celltype-speciflc transcriptional and epigenomic shift. BMC
Genomics. 2021 Decl8;22(1):804. doil: 10.1186/812864-021-08175-1.
Impact Factor: 4.558, Punkty ministerialne: 140;

« [D3) Migdal M, Arakawa T, Takizawa 8, Furuno M, Suzuki H, Arner E,
Winata CL, Kaczkowski B. xpore: an R package for inference of gene



expression regulators. BMC Biolnformatics. 2083 Jan 11:24(1):14. doi:
10.1186/s12859-022-05084-0. Impact Factor: 3.327, Punkty
ministerialne: 100;

Ponizej lista wszystkich publikacji z bazy pubmed

opublikowanych przez doktoranta:

[P1] MiDAS-Meaningful Immunogenetic Data at Scale. Migdal M, Ruan
DF, Forrest WF, Horowitz A, Hammer C. PLo8 Comput Biol. 2021 Jul
6;17(7)el008131. doi: 10.1371/journal.pcbi.1008131. eCollection
2021 Jul. PMID: 34228721

[F2] Profiling subcellular localization of nuclear-encoded mitochondrial
gene products in zebrafish. Uszozynska-Batajogak B, Sugunan B,
Ewiatkowska M, Migdal M, Carbonell-8ala S, Sokol A, Winata CL,
Chacinska A. Life 8ci Alliance. 2022 Oct 25:8(1):e202201514. doi:
10.265808/18a.202201514. Print 2023 Jan. PMID: 36283702

[P3] xcore: an R package for inference of gens axpression regulators.
Migdat M, Araltawa T, Takizawa 8, Furuno M, Suzuki H, Arner E, Winata
CL, Kaczkowski B. EMC Bioinformatics, 2023 Jan 11:;24(1):14. doi:
10.1186/812868-022-08084-0. PMID: 38631751

[P4] Multi-omics analyses of early liver injury reveals {}Bll-t;-E-H!E‘ciﬂﬂ
transcriptional and epigenomic shift.

Migdal M, Tralle E, Abu Nahia K, Bugajaki L, Kﬂdzimhnﬁz Garbioz F,

' Piwocka K, Winata CL, Pawlak M.EMOC Genomics. 2021 Dec 18:22(1):904.

dol: 10.1186/812864-0281-08173-1. PMID: 34820711

[P5] Dynamics of cardiomyocyte transcriptome and chromatin landsoape
demarcates key events of heart development. Pawlak M, Kedzierska
KZ, Migdal M, Nahia KA, Ramilowski JA, Bugajski L, Hashimoto K,
Marconi A, Plwocka K, Carninci P, Winata CL. Genome Res. 2019
Mar;26(3):606-619. doi: 10.1101/gr.244491.118. Epub 2018 Feb 13,
PMID: 30760847

[PE] In silico tools for accurate HLA and KIR inference from clinical
sequencing data empower immunogenetics on individual-patient and
sopulation scales, Chen J, Madiredd] 8, Nagarkar D, Migdal M, Vander
Helden J, Chang D, Mukhyala K, Selvaraj 8, Kadel EE, Brauer M.J,
Mariathasan 8, Hunkapiller o, Jhunjhunwala 8, Albert ML, Hammer O.
Brief Bioinform. 2021 May 20;22(3):bbas223. doi:
10.1095/bib/bbaal23. PMID: 32940337

[F?] Qenomic and physiological analyses of the zebrafish
atrioventricular canal reveal molecular building blocks of the secondary
pacemaker region. Abu Nahia K, Migdat M, Quinn TA, Poon KL, Lapifsid
M, Sulej A, Liu J, Mondal 88, Pawlak M, Bugajski L, Piwocka K, Brand T,
Kohl P, Korzh V, Winata C. Cell Mol Life Sci. 2021 Oot;78(19-20):6869-
6687. dol: 10.100%/s00018-021-03938-y. Epub 2021 :Sep =23.
FMID: 54857936




Doktorant uczestniczyl w co najmniej trzech grantach
badawczych NCN. Pierwszy to Sonata 8 kierowany przez dr Michala
Pawlaka pt. L Rola | niekolagenowych  Dialek  maclergy
pozakomdérkowe] w patogenezie 1 nieinwazyjngl diagnostyce
egwidknienia watroby” (2014/15/D/NZ5/03421). Drugi to grant
OPUS 7 promotor dr hab. Cecilii Winaty pt. ,Foznanie siec! genow
regulyjgcych rozwdj serca u danip pregowanego przy uzyeciu
genomiki” (2014/13/B/N22/03863). W kolejnym grancie Eandydat
byl wspélautorem publikacji - jest to grant OPUS 10 dr hab.
Wojciecha Wiszniewskiego z Instytutu Matki i Dziecka pt. ,Préba
identyfikagji gandow odpowiledzialnyeh za rozwdf mizgu w badaniach
genomowych pagfentdw & mafoglowiem™(2016/19/B/NZ2/01824).

Dodatkowo Doktorant wspdl-organizowat kilka edycji
prestizowej szkoly NGSchool poédwieconej zagadnieniom
sekwencjonowania nastepnej generacji, w tym metodom
bioinformatyecznym analizy danych otrzymanych z tego typu
dodwiadczenn biologii molekularnej. W roku 2017 Letnia Szkola
Bioinformatyki i Analizy Danych NGS odbyla sig Jachrance i zebrata,
43 uczestnikdéw i 20 wykiadoweow obejmujac tematyke analizy
danych 2z doswiadczenn przeprowadzonych na pojedynczych
komérkach. Zajecia umozliwity poznanie réznych aspektow biologii
obliczeniowej, w tym technik zwigzanych z sekwencjonowaniem
nowej generacji (NGS8) i ich zastosowaniu w badaniach naukowych i
przemysle. W roku 2018 Letnia Szkola NGSchool odbyta sig na
Uniwersytecie Medyeznym w Lublinie, zgromadzila 31 uczestnikow,
11 prelegentow, 17 mentordow hackatonu, oraz 10 organizatorow.
Obejmowaia zagadnienia sekwencjonowania diugich odczytoéw |
zastosowania tej techniki w medycynie spersonalizowanej 1
precyzyjnej. Umozliwito to Doktorantowi zmierzenie si¢ zardwno z
wyzwaniami organizacyinymi tak duzych wydarzen, ale tez
uzyskanie unikalnej wiedzy naukowej na wezesnym etapie jej
rozwoju od uznanych specjalistéw w tej tematyce,

W swajej pracy doktorskiej mgr Maciej Migdat koncentruje sie
na modelowaniu wplywu czynnikdw transkrypeyjnych na ekspresje
gendw, wykorzystujac dane uzyskane za pomocd metod
sekwencjonowania mnowej generacji (NGS). Wykorzystujac
zaawansowane techniki bioinformatyczne i statystyczne, autor
analizuje zlozone interakcje migdzy czynnikami transkrypeyjnymi
a genami, ktore kontrolujs. FPoprzez integracje danych
transkryptomicznych, epigenomicznych 1 sekwencjonowania
otwartych regiondw chromatyny (ATAC-seq), mgr. Macie] Migdat



dazy do zrozumienia, jak te czynniki transkrypcyine wigts sie z
konkretnymi miejscami w DNA, aby regulowad ekspresje gendw.
Praca obejmuje rdwnlez rozwd] 1 zastosowanie narzedzi
bioinformatycznych, takich jak pakiet xcore R, umozliwiajgcych
elastyczne modelowanie ekspresji genow na podstawie duzych baz
danych ChIP-seq. Ta interdyscyplinarna analiza laczy biologie
molekularns, matematyke i inZynierig, majac na celu nie tylko
zrozumienie podstawowych mechanizméw regulacji gendow, ale
takze zastosowania w medycynie { badaniach chordb, takich jak
rozwdj serca i uszkodzenia watroby.

Praca doktorska skiada sie z kilku krotkich sekejl wstepnych
obejmujacych podzigkowania, liste uwzglednionych w rozprawie
artykuldw, wykaz skrotdw oraz streszczenia w jezyku polskim i
angielskim. Nastgpnie Doktorant szamiescit Wstep oraz liste
pismiennictwa istotnego dla pracy. Nastepnie przedstawione sg
zalozenia 1 oel pracy, pliki pdf trzech publikacji: dynamika
transkryptomu kardiomiocytéw 1§ krajobrazu chromatyny w
rozwoju serca; analiza omiczna wezesnego uszkodzenia watroby
ujawniajaca specyficzne dla typu komérki zmiany transkrypeyjne i
epigenomiczne; oraz prezentacja oprogramowania xcore: pakiet R
do charakteryzacji regulatoréw ekspresji gendéw. Na koniec znajduje
sig krotkie Podsumowanie 1§ gildwne wnioski pracy, oraz
OSwiadczenia autorow.,

Whnioski koficowe pracy doktorskiej obejmuja:

e Rozwinieto pipeline przetwarzania danych ATAC-seq, ktiry
pozwala na identyfikacje otwartych regionéw chromatyny, =
uwzglegdnieniem 2duplikowanych danych, ktory zostal
zaimplementowany przy uzyciu Nextflow i jest dostepny w
repozytorium gitLab laboratorium.

* Opisano transkryptom i epigenom kardiomiocytéw na
wezesnych etapach rozwoju serca przy uzyciu ryby Danio
Pregowanego jako organizmu modelowego. Wykonano analize
skupien profiléw ekspresji gendw RNA-seq i analize
wzbogacenia motywoéw w otwartych regionach chromatyny.
Przeanalizowano mutanty gatab, hand2 i tbx5, u ktérych
rozwdj serca jest zaburzony, identyfikujge odlegle elementy
regulacyjne w rozwoju kardiomiocytow.

» W czebci aplikacyinej opisano odpowiedz transkryptomicznag |
epigenomiczng na hepatotoksyczne uszkodzenie watroby dla
wybranych typow komérek watrobowych: komérek



grodblonka zatokowego watroby, hepatocytow i1 komorek
gwiazdzistych watroby, przy uzyciu Danio Pregowanego.
Ponownie przeanalizowano dane z RNA-seq i ATAC-seq
dokonujac analizy wzbogacenia motywoiw DNA w regionach
otwartych. Pokazano za pomocs grup ko-ekspresji, 2e to
wiasnie komorki Srddblonka stanowis plerwszsg populacie
koméorek odpowiadajacs na uszkodzenie watroby.
Zidentyfikowana odpowiedZ molekularna obejmuje aktywacje
gendw zwigzanych z procesami metabolicznymi i redox, w tym
otwarcie chromatyny przy ich promotorach. Analiza
wzbogacenia motywdw znalazia dwa czynniki transkrypcyjne
FOXAl i FOXAZ jako potencjalne regulatory aktywacil
komédrek srodblonka.

Algorytmy | metody opracowane w rozprawie doktorskiej
zostaly opublikowane w trzech manuskryptach naukowych o
istotnym impact factor i punktach ministerialnych. W
szczegblnosci rozwinigto pakiet xcore w Jezyku R,
implementujacy metode przewidywania ekspresji genow,
przydatny w modelowaniu regulatorow ekspresji gendw na

podstawie duzych zestawdw danych ChIP-seq.
Pytania do doktoranta:

Jak mozna dalej rozwijaé zaproponowane metody analizy
transkryptomu (RNA-seq) oraz epigenomu (ATAC-seq),
szezegblnie w przypadku danyeh z pojedynezych komoérek?
Brakuje bardziej szezegdlowego pordwnania zaproponowane)j
metodologii do istnigjgcych 1 rozwijanych przez rdzne
laboratoria algorytmow bioinformatyecznych o podobnyech
celach.

Czy i jak mozZna wytrenowaé rozne metody uczenia
maszynowego do podobnych zdan identyfikacji klastrow ko-
ekspresji? Czy uzycie tych metod mialoby dodatkowe zalety?
Jakie sg przyszle zastosowania zaproponowanej metodologii,
zwlaszcza w kontekscie potencjalnych aplikacji w naukach
medycznych i klinicznych?

Jakie sg ograniczenia wykorzystania modeli zwierzecych,
takich jak Danio Pregowane, w badaniu regulacji gendéw u
ludzki, jakie sq zalety stosowania tych modeli?

Jakie sg wedlug Doktoranta Kluczowe wyzwania i pytania,

ktore pozostajs niewyjasnione w przypadku badania



mechanizmdéw regulacji transkrypcyjnej przy ugyciu
doswiadczen RNA-seqi ATAC-seq?

Jak pozostale publikacje Doktoranta nie zamieszczone w
rozprawie pokazujg rdznorodne aspekty analizy danych
omicznych? Czy i jesli tak to w jakim aspekcie wsparlyby
przedstawione w rozprawie tezy badawcze?

W ramach uwag do pracy doktorskiej:

Zbyt skrotowe potraktowanie Wstepu oraz brak glebszego
wprowadzenia w realizowans tematyke badawczs,.

Brak autorskie] Figury czy Figur reprezentujacych
zrealizowans tematyke badawczg i ghowne wyniki,
chociazby w sposob skrotowy czy schematyczny.

Zbyt pospieszne przejscie ze wstepu ogdlnego do opisu
(streszczenia) wynikéw zmieszezonych w zalgezonych
publikacjach.

Niski udzial procentowy Doktoranta w Jjedne] ze
skladajacych sig na rozprawe doktorsks publikacjach (
Lynamics of cardiomyocyte transcriptome and
cliromatin landscape demarcates key events of heart
development” - 10%)

W przypadku drugiej pracy jest to juz solidne 40% , Multi-
omics analyses of early liver injury reveals cell-type-
specific transcriptional and epigenomic shift”, podobnie w
trzeciej to 48% ,xcore: an Epackage for inference of gene
expression regulators using publicly available human
ChiP-seg experiments”

Drobne bigdy interpunkcyjne i jgzykowe.

Warto =zamiescié kluczowe elementy zwiazane =z

zyeciorysem badawezym doktoranta - liste publikacii, liste
prezentacji ustnych oraz posterow na konferencjach

krajowych | migdzynarodowyeh itp.



Wnioski koficowe

W podsumowaniu oceny rozprawy doktorskigj pana mgr
Macigja Migdala, pragng wyrazié maja akceptacje dla
przedstawionej pracy. Suma wskaznikow impact factor wszystkich
publikacji wynosi 17.323, a suma punktéw ministerialnych w Polsce
wynosi 440. Jest to wynik molm zdaniem w peini wystarczajacy,
nawet jedli uwezglednimy, #e s to publikacje wspotautorskie, w tym
jedna 2z niskim udzialem Doktoranta.

Biorge pod uwage warto8é naukows rozprawy doktorskiej,
udane polaczenie starannie opisanych w publikacjach narzedzi
obliczeniowych, a takZe biologicznie istotnych eksperymentow i
istotnych pytan badawczych zwigzanych z otwartymi regionami
chromatyny, uwazam rozprawe doktorsksa pana mgr Macieja
Migdala za znaczacy wkiad w dziedzing bioinformatyki w zakresie
Nauk Medycznych.

Rozprawa doktorska speinia warunki okredlone w Art. 187
ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyZszym i
nauce (Dz. U. 2018 poz. 1868, Dz. U. 2 2021 r. poz. 478,819, 16830).
Uwazam, e rozprawa ta adresuje wszystkie powszechne | ustawowe
wymagania stawiane rozprawom doktorskim, stanowi oryginalne
rozwigzanie problemu naukowego, wykazuje og6lna wiedze
medyczng 1 Dbiologicens kandydata w 2akresie metod
bioinformatycznych, oraz demonstruje zdolnoéé¢ do samodzielnego
prowadzenia pracy naukowej.

W zwigzku z powy2Zszym, mam przyjemnosé preediozyc Radzie
Dyscypliny Nauk Medycznych Warszawskiego Uniwerstytetu
Medycznego mojg pozytywng recenzje i wnioskowaé za
dopuszczeniern Pana mgr Macieja Migdala do dalszych etapow
przewodu doktorskiego.
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