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Recenzja rozprawy doktorskiej Pani mgr Katarzyny Nowis
bioinformatyczne

danych, cennych nie 
W efekcie liczba 

lawinowo, zdecydowanie szybciej 
Niestety, 

konkretnego eksperymentu lub braku powszechnie akceptowanych praktyk. Z tego powodu 
technik

porównywanie wyników eksperymentów
naukowców.

nowej generacji, 

Jej r
Chemii Bioorganicznej Polskiej Akademii 

Nauk, pod kierunkiem prof. Marka Figlerowicza oraz dr hab. Anny Philips. Podstawowym 

NA (circRNA) , w oparciu o dane z sekwencjonowania NGS oraz 
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zastosowanie tych procedur w praktyce. Kolejnym przygotowanie bazy 
Arabidopsis thaliana.  

Frontiers in Plant Science 
(IF: 6,627; MNiSW: 100), Cells (IF: 7,666; MNiSW: 140), Database (IF: 4,462; MNiSW: 100): 

Landscape of circRNAs in Arabidopsis thaliana Seedlings andAdult Tissues. Frontiers in Plant Science (2020), doi: 
10.3389/fpls.2020.576581 

cbp80, c2h2, and flk Knockout Mutants Accumulate Increased Amounts of Circular RNAs. Cells (2020), doi: 
10.3390/cells9091937 

Nowis K, Jackowiak P, Figlerowicz M, Philips A; At-C-RNA database, a one-stop source for information on circRNAs 
in Arabidopsis thaliana in a unified format. Database: The Journal of Biological Databases and Curation (2021), 
doi: 10.1093/database/baab074 

We wszystkich publikacjach ie opisano zakres pracy autorów i 
do  roli Doktorantki w ich powstaniu. Katarzyna 
Nowis jest  
bioinformatycznych. W trzeciej pracy Doktorantka jest  
w przygotowaniu internetowej bazy danych sekwencji. We wszystkich 
jej   

 
doktorskiej.  
polskim i angielskim, w którym krótko scharakteryzowano koliste RNA, przedstawiono 
podstawowy cel pracy oraz podsumowanie uzyskanych wyników. Kolejnym elementem 
rozprawy jest omówienie 

listych RNA, ze szczególnym 

 y 
 a kolejne 

 

, opublikowanej w 
Frontiers in Plant Science, 

laboratoryjne jak i analizy bioinformatyczne

ów. Wykazano trawienie liniowych 

To niezwykle ciekawy wynik
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kolistych. Jest to wskazówka metodyczna dla wszystkich badaczy circRNA. 

organach i siewkach A. thaliana
z 

danych i wskazanie metody najskuteczniejszej. Ostatecznie wskazano cztery metody jako 

genów rRNA i do genomu chloroplastowego. Ostatecznie wyprowadzono wniosek
biogeneza circRNA u A. thaliana jest regulowana w sposób specyficzny dla danego organu. 

u 
A. thaliana 

Cells
u A. thaliana. W analizie 

wykorzystano 18 wariantów 
w splicingu skazano 
dwa warianty ce  
wszystkich mutantów  trzy warianty o ej akumulacji circRNA w stosunku do 
typu dzikiego.  CBP80, C2H2 oraz FLK 

 Bardzo ciekawa jest obserwacja kolistych RNA u 
80

circRNA u innych wariantów 80 

 

trzy pytania: 

1. 

; 
potencjalnej analizie? 

2. 

za

 
3. 
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Database Doktorantka 
u A. thaliana. Do przygotowania bazy 

:

4. pu baz jest czynnik ludzki 

funkcjonowanie bazy. ono, bazy 

bym

momencie t
Chemii Bioorganicznej?

podsumowanie, w którym w 
ciekawy sposób przedstawiono dalszych bada lin. 
Kolejnymi elementami rozprawy bibliografia, cyklu oraz 

przedstawiona 
Doktorantki kolistych RNA 

Analizy zaprezentowane w 

bardzo wiarygodne. Doktorantka r

Na tej 
rozprawa doktorska 

Ustawie z dnia 20 lipca 2018 r. prawo o szkolnictwie w nauce (Dz.U. z 
2018 r. poz. 1668 ze zm.)

pnia doktora w Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN w
i 

Chemii Bioorganicznej PAN o dopuszczenie pani mgr 
Katarzyny Nowis do dalszych etapów .


