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Ostatnie lata w naukach biologicznych i medycznych cechujg sig¢ szybkim rozwojem
roznych biomedycznych technik pomiarowych jak i poszerzaniem obszaréw ich
wykorzystania. Wzrost ilosci mierzonych, przechowywanych i przetwarzanych danych
dotyczy nie tylko objetosci, ale tez rozdzielczosci i ztozonosci. Jedng z nich jest
obrazowanie z wykorzystaniem spektrometrii mas (Mass Spectrometry Imaging, MSI),
ktore pozwala na kompleksowe pozyskiwanie danych dotyczacych dystrybucji
przestrzennej zwigzkéw chemicznych na obszarze badanej tkanki. Technologia ta
umozliwia migdzy innymi szczegétowe badania nad klonalnoscia nowotworéw, analiza ich
pochodzenia, typéw i podtypéw. Wyzwaniem jest jednak wiasciwa ocena uzyskanych
obrazow, zwtaszcza przy niewystarczajacej ilosci ekspertéw.

W obliczu szybkiego rozwoju algorytméw z obszaru ,sztucznej inteligencji” / ,uczenia
maszynowego” otwiera si¢ okno na petne wykorzystanie potencjatu technologii takich jak
MSI. W przedstawionej rozprawie doktorskiej Autor adresuje problem nienadzorowane;j
eksploracji danych pochodzacych z eksperymentéw MSI. A mianowicie zauwaza, ze
istniejgce podejscia do grupowania danych MSI sg zwykle oparte o projekcje
wysokowymiarowego zbioru obserwacji do przestrzeni niskowymiarowej, a nastepnie
stosowany jest klasyczny algorytm klasteryzacji. Niestety stosowane rozwigzania
jednokrokowe majg ograniczong czutogé spowodowang przez pomijanie lokalnych
niuanséw dystrybucji danych przez metody projekcji. Autor proponuje jako rozwigzanie
tego wyzwania zastosowanie podejscia hierarchicznego, gdzie zamiast jednokrotne;j
transformacji danych do przestrzeni niskowymiarowej, wielokrotnie wykonywana jest
selekcja cech, ale ograniczona jedynie do aktualnie przetwarzanego obszaru. Takie
podejscie ma pozwoli¢ na unikniecie ograniczen wynikajacych z globalnej projekcji
danych. W oryginalnie zaproponowanym podejsciu — DiviK — wykorzystywana jest metoda



filtracji cech z uzyciem modelu mieszanin Gaussa i metode k-$rednich skalibrowanej na
potrzeby danych MSI, natomiast w jego rozwinieciu — DIVAE - w opracowanym schemacie
osadzony zostat algorytm oparty o uczenie gtebokie Zaproponowany wczesniej przez
innego badacza. Jak zauwaza Autor: .Podejscie to otwiera nowe mozliwosci rowniez w
przetwarzaniu innych rodzajow danych biologicznych, gdyz zastosowanie grupowania
gfebokiego zwykle wymaga jedynie dostosowania architektury sieci neuronowej do
dystrybucji danych w nowej dziedzinie”, co jest zgodne z prawdg i powoduije, ze z uwaga
bede $ledzit dalsze losy Autora jak i dalszy rozwéj metod DiviK i DIVAE.

Ukfad rozprawy jest typowy dla tego typu opracowarn. W kolejnych rozdziatach Autor:

* opisuje technologie MSI i wyjasnia pochodzenie danych uzytych w pracy jak
rowniez konsekwencje wybranej procedury pozyskiwania na jako$¢ danych
(Rozdziat 2),

* przybliza obecny stan wiedzy w zakresie klasteryzacji big-omics data (Rodziat 3),

* przedstawia autorskq metode Divisive Intelligent K-Means (DiviK) oraz wyniki
poréwnania z innymi metodami (Rozdziat 4),

* przedstawia kolejny etap rozwoju DiviKk a mianowicie Divisive clustering with
Variational Autoencoders (DIVAE) oraz wyniki poréwnania (Rozdziat 5).

W ostatnim rozdziale nastepuje podsumowanie pracy wraz z wskazaniem potencjalnych
obszaréw zastosowania oraz zarysowaniem dalszych kierunkéw rozwoju.

Autor szeroko i bardzo szczegblowo omawia obecny stan wiedzy co $wiadczy o duzym
oczytaniu i dobrym przygotowaniu do podjecia zagadnien poruszanych w dalszych
czesciach pracy. Jednakze, w wielu wypadkach zbyt szczegdtowe opisy prowadza do
zaciemnienia obrazu i czytelnik moze stracié z oczu wiasciwy cel pracy. Odnosi sie
wrazenie, ze celem nie jest przyblizenie metody DiviK i jej rozszerzenia DiVAE, a jedynie
dokonanie bardzo szczegOtowego przegladu dostepnych rozwigzan. Oczywiscie
przyblizenie stanu wiedzy jest kluczowe aby wskaza¢ wyzwania i przedstawi¢ jak
proponowane podejscie sobie z nimi radzi, ale w proponowanej pracy ten element jest
przetadowany. Znacznie lepigj sprawdzitoby sie przedstawienie klas rozwigzan z bardziej
szczegGtowym opisem jedynie tych podejs¢, ktore ostatecznie beda uzyte w poréwnaniu.
Brakuje tez jasnego zaznaczenia, ktére metody w poréwnaniu beda uzyte.

Nalezy jednak nadmieni¢, ze tezy rozprawy sg sformutowane jasno i przystepnie oraz sg
W peini poparte danymi zawartymi w poszczegoinych rozdziatach rozprawy.
Podsumowanie rozprawy jest syntetycznym wykazaniem, Zze zatozone w pracy cele
zostaty osiagnigte. Doktorant dla kazdej z tez wskazuje, ktéra cze$¢ rozprawy sie do niej
odnosi. Gtéwnym niedociggnieciem pracy jest wspomniane wyzej nieumiejetne
przeprowadzenie czytelnika przez gtéwne czesci rozprawy tak aby nie stracit z oczu jej
celu. Jednoczesnie Autor naduzywa sformutowania ~uwazny czytelnik’, nie za bardzo
rozumiem cel takiego zabiegu. To co mnie osobiécie razi jest uzywanie liczby mnogiej ,my”
W rozprawie, ktéra jednak dotyczy autorskiej metody. Oczywiscie rozwijanej pod
nadzorem, ale z gtbwnym wkiadem Autora. W tym kontekscie zastanawiam sie réwniez



dlaczego nie zacytowano pracy o DiviK (https://doi.org/10.48550/arXiv.2009. 1 0706), ktora
wprawdzie nie ukazata sie jeszcze w recenzowanym czasopismie, ale wsrod
pismiennictwa znalazty sie prace o podobnym statusie. Koriczac ten watek, brakuje mi tez
krotkiego podsumowania dotychczasowych artykutéw Autora w kontekscie tematu pracy.

Rozprawa zawiera 27 szczegotowych rycin oraz 10 tabel, ktére co do zasady sg jasne i
czytelne. Jedyne zarzuty mozna mie¢ odnosnie ryciny 4.1 przedstawiajgcej idee podejscia
DiviK. W mojej ocenie nie oddaje ona jasno koncepcji. ~Uwazny czytelnik” moze zadaé
pytanie czym wiasciwie rézni sie krok 1 od kroku 2. Ponadto w tabelach z wynikami 4.1,
4.2,14.3 kolejnosc wierszy wydaje sie by¢ zgodna z ,overall quality” z Tabeli 4.3. Niestety
nigdzie przy odniesieniach do tych tabel lub w ich opisach nie ma takiej informacji co
utrudnia zrozumienie logiki prezentowanych wynikdw. Rozprawa zawiera tez 10 rownan,
a piSmiennictwo obejmuje 140 dobrze dobranych i aktualnych pozyc;ji.

Podsumowujge, pomimo pewnych niedociagnie¢, przedstawiona do oceny praca
doktorska stanowi bardzo ciekawe i wartosciowe rozwigzanie waznego zagadnienia
naukowego. Rozprawa jest waznym przyczynkiem w zakresie wiedzy na temat
klasteryzaciji big-omics data a przedstawione podejscie jak i kierunek rozwoju moze mie¢
znaczny wplyw na dziedzine. Praca ta w peini odpowiada warunkom stawianym
rozprawom doktorskim oraz wypetnia istotng luke, w zakresie praktycznej wiedzy z
zakresu technik informatycznych, warunkujacej powodzenie analizy danych =z
eksperymentéw biologicznych i medycznych. Jednak nalezy zauwazy¢, ze mozliwosé
zastosowania zaproponowanego rozwiazania wykracza daleko poza nauki biologiczne i
medyczne.

Na podstawie powyzszej oceny wnioskuje zatem do Wysokiej Rady Dyscypliny
Informatyka Techniczna i Telekomunikacja Politechniki Slaskiej o dopuszczenie
Doktoranta do dalszych etapow przewodu doktorskiego. Nie mam watpliwosci, ze
doswiadczenie zgromadzone przez Autora stawia caty zespot badawczy w doskonatej
pozycji wsrod miedzynarodowych grup zajmujgcych sie tg tematyka.
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