Streszczenie pracy doktorskiej z akceptacjg promotora

Wirusy, zajmujgce nisze¢ na granicy miedzy organizmami zywymi a materig, wywieraja
ogromny wplyw na zycie na naszej planecie. Ich zdolnos¢ infekowania réznych kategorii
organizmdéw daje im mozliwosci ksztaltowania ekosystemu, oddziatywania na gospodarke
rolno-spozywcza, wywolywania choréb wsréd ludzi, lecz réwniez umozliwia ich
wykorzystywanie w medycynie. Tradycyjnie proces odkrywania nowych wiruséw obgjmowat
ich namnazanie w hodowlach komdrkowych oraz p6zniejsze sekwencjonowanie. Jednak dzieki
postepowi w technologiach sekwencjonowania, wirusy mozna obecnie odkrywaé bez
konieczno$ci namnazania. Dzieje sie to jednak kosztem utraty informacji o ich naturalnym
gospodarzu.

Istnieje wiele technik laboratoryjnych umozliwiajacych identyfikacje naturalnego gospodarza
wirusa, rozwijane sg w tym celu rowniez metody in silico. Niniejsza rozprawa podejmuje
problem ustalenia przyblizonego gospodarza dla nowo odkrytego wirusa przy pomocy
nauczania maszynowego. W ramach opisywanego projektu rozpoczeto od opracowania
metody, ktéra umozliwia rozréznienie migdzy wirusami eukariotycznymi a fagami, na
podstawie ich kompletnych sekwencji genomowych. Nastepnie, wypracowana metodologie
przetestowano na fragmentach sekwencji wirusowych imitujacych dane uzyskane za pomocg
sekwencjonowania nastepnej generacji. Na koncu pokazano zastosowanie opracowanej metody
do rozrozniania wiruséw infekujacych rézne grupy organizméw eukariotycznych.
Rozréznianie migdzy bakteriofagami a wirusami eukariotycznymi na podstawie ich
kompletnych sekwencji, jak i dlugich fragmentéw, zakonczylo sie sukcesem. Z powodzeniem
rozwiazano rowniez problem odrdéznienia wirusow infekujacych krggowee i roéliny nasienne.
Klasyfikatory umozliwiajgce rozréznianie mi¢dzy bakteriofagami a wirusami eukariotycznymi

udostepniono w postaci oprogramowania Host Taxon Predictor.
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