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Abstract in Polish

Zbior artykuléw stanowigcy podstawe niniejszej rozprawy doktorskiej sktada si¢ z trzech
publikacji: Pawlak et al. ,,Dynamics of cardiomyocyte transcriptome and chromatin
landscape demarcates key events of heart development”, Genome Res., 2019; Migdat et
al. ,,Multi-omics analyses of early liver injury reveals cell-type-specific transcriptional
and epigenomic shift”, BMC Genomics, 2021; oraz Migdat et al. ,,xcore: an R package
for inference of gene expression regulators”, BMC Bioinformatics, 2022. Celem prac byto
poznanie mechanizmu regulacji transkrypcji gendéw, w szczegdlnosci identyfikacja
czynnikow transkrypcyjnych (TF) i elementéw regulatorowych DNA (RE) budujacych
uktady kontroli transkrypcji genow lezace u podstaw rdéznorodnych proceséw
komorkowych. W tym celu, wykorzystatem dane eksperymentalne uzyskane metoda
sekwencjonowania nastgpnej generacji z organizmow na ré6znych poziomach ztozonosci
biologicznej, w tym in vivo z Danio pregowanego (Danio rerio) oraz in vitro
z unie$miertelnionych linii komoérkowych cztowieka. Do przetwarzania zebranych
danych wykorzystatem publicznie dostgpne oraz opracowane przeze mnie narzedzia
bioinformatyczne stuzace do: przetwarzania surowych danych genomicznych, analizy
wzbogacen motywow TF czy uczenia maszynowego z zastosowaniem penalizowanych
modeli liniowych. Gléwnym zaloZeniem pracy jest zwigzek przyczynowo-skutkowy
pomiedzy TF, RE a transkrypcja kontrolowanych przez nie genow. Bazujac na
powyzszym zalozeniu wybrane prace badaja mechanizm regulacji transkrypcji
wykorzystujgc informacje o poziomach ekspresji genéw i aktywnosci RE.

Rozdzial “Introduction” zawiera krotkie wprowadzenie z zakresu regulacji
ekspresji genéw oraz stosowanych przeze mnie metod bioinformatycznych
wykorzystywanych do analizy danych genomicznych. Zawarte w nim trzy podrozdziaty
streszczaja wybrane prace naukowe, z podkre§leniem wspolnego tematu przewodniego
regulacji transkrypcji oraz réznic w wykorzystywanych metodach analizy danych.
Kolejne trzy rozdzialy zawieraja kopie wybranych artykutéw opublikowanych
w czasopismach naukowych. Rozprawa konczy si¢ rozdzialem ,,Summary and
conclusions”, ktory podsumowuje uzyskane wyniki. O$wiadczenia wspotautorow

dotyczace kazdej publikacji znajdujg si¢ na koncu rozprawy doktorskie;j.



