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Recenzja rozprawy doktorskiej Pana mgr Marcina Biesiady Modelowanie 
przestrzennych struktur RNA w badaniach ewolucji na poziomie molekularnym i 

Przenoszenie informacji genetycznej ek RNA. P inne 

ednak skuteczne 

niezwykle przydatne jest modelowanie struktur przestrzennych RNA z wykorzystaniem metod 
a 

i weryfikacja
wiarygodne wyniki. Badania magistra Marcina Biesiady przedstawione w rozprawie 

, skutecznego zastosowania metod 

Rozprawa Modelowanie przestrzennych struktur RNA w badaniach ewolucji 
na w 

Instytucie Chemii Bioorganicznej Polskiej Akademii Nauk, pod kierunkiem prof. Katarzyny 
Pachulskiej-Wieczorek i dr Katarzyny Purzyckiej. Podstawowym celem pracy badanie 

lnych 
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 w 
Methods in Molecular Biology (IF: 

1,372; MNiSW: 70), Methods (IF: 4,8; MNiSW: 100), Nucleic Acids Research (IF: 14,9; MNiSW: 
200): 
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RNAComposer. Methods Mol Biol (2016). doi: 10.1007/978-1-4939-6433-8_13 

Biesiada M, Pachulska-Wieczorek K, Adamiak RW, Purzycka KJ. RNAComposer and RNA 3D structure prediction 
for nanotechnology. Methods (2016). doi: 10.1016/j.ymeth.2016.03.010 

Biesiada M, Hu MY, Williams LD, Purzycka KJ, Petrov AS. rRNA expansion ES7 in eukaryotes: from signature fold 
to tentacles. Nucleic Acids Res (2022), doi: 10.1093/nar/gkac844 

kluczowa.  

 
doktorskiej. streszczenia 
angielskim, w których przedstawiono podstawowy cel pracy oraz podsumowanie uzyskanych 
wyników. Kolejnym elementem rozprawy jest 
tej 

 programu RNAComposer
przestrzennej RNA dla rozwoju nowoczesnych terapii oraz przedstawiono jakie wyzwania w 

ten bardzo do
, który utrudnia jej 

 
efe
nie 

rtego 

umieszczono ich skrócone opisy. 

 
 opublikowano jako roz

 Methods in Molecular Biology. tej 

automatycznego przewidywania struktury przestrzennej RNA na podstawie sekwencji i 
 w takim przypadku 

ie algorytmy. W 
efekty przewidywania struktury prze

 RNA  Thermotoga maritima

(struktura przewidziana in silico lub struktura przewidziana na podstawie danych 
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Na 

ch wyników. W 
tym miejscu mam do doktoranta dwa pytania: 

1. 

RNAComposer w porównaniu do innych ?  
2. 

 

Methods. Celem opisanych eksperymentów 
ek o 

 struktury zbudowane z 

odtworzeniu znanej riofaga phi29, którego 
nano

 celu zasymulowania 
, struktur 

referencyjnych. Drugi, zasadniczy 

biopolimerowych sieci 

tworzy potencjalnie funkcjonalny nanokwadrat. 
 projektowania 

in silico. 

Trzecia praca cyklu, 
, W pracy 
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etapach polega  i struktur 
; optymalizacja . W 

kolejnym kroku struktury modelowane automatycznie. Na etapie oceny 
struktury 3D przewidziane jest cofanie 

Dla zaproponowanej procedury przeprowadzono dwa 
eksperymenty walidacyjne. W pierwszym z nich modelowano segment ekspansyjny ES7 w 28S 
rRNA Candida albicans

akceptowalnym stopniu. W drugim eksperymencie walidacyjnym przeprowadzono 

podstawie znanej struktury 3D tego fragmentu u Eremothecium gossypii 
bazy danych programu RNAComposer danych na temat 

kompleksu 28S i 5,8S rRNA u myszy, na podstawie struktury referencyjnej 

wiarygodne modelowanie struktur przestrzennych RNA w oparciu o dane referencyjne 

 

3. 

ekspansji tych fragmentów? 

Za 
syntetyczne podsumowanie uzyskanych wyników, wykaz stosowanych skrótów oraz 

e 

 

ygodne. Doktorant z wyczuciem 
 

doktoranta w modelowaniu 

Doktorant jednoznacznie 
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, odpowiedni warsztat i jest 
gotowy

14 marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w 

Naukowej Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN o dopuszczenie pana Marcina Biesiady do 
dalszych etapów przewodu doktorskiego.


