Summary in Polish:

Wyniki badan przedstawione w niniejszej rozprawie doktorskiej dotycza zastosowania
oprogramowania bioinformatycznego zwigzanego z farmakogenomika (PGx) oraz
wykorzystania nowych sposobdéw analizy mniej znanych farmakogenow i farmakowariantow.
Cztery publicznie dostgpne algorytmy bioinformatyczne PGx do analizy haplotypow PGx
zostaty zastosowane do oceny dziewigciu wybranych, bardzo waznych farmakogenow (VIP)
wykazujac wysoki (45-70%) wspotczynnik zgodnos$ci. Ponadto w celu przeprowadzenia oceny
funkcjonalnej niezinterpretowanych farmakowariantéw zastosowano metody giebokie;j filtracji
obliczeniowej wielkoskalowego profilowania klinicznego PGx. Aby zapewni¢ lekarzom i
farmaceutom dostep do uzyskanych wynikow famakogenomicznych u badanych pacjentow,
zidentyfikowane warianty zostaly umieszczone w opracowanej bazie danych na stronie
internetowej (pierwszej i dotychczas jedynej w Polsce), oraz opracowano pacjentom
zindywidualizowane karty PGx zawierajace dane 0 ich zidentyfikowanych wariantach
farmakogenoéw (pierwsze w Polsce), co pozwala na szybki dostep do wynikow badan i

indywidualizacje ich trerapii.



