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RECENZJA
osiggni¢cia naukowego pt. ,,Algorytmy analizy sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych”
stanowigcego eykl publikacji oraz pozostalego dorobku naukowego, dydaktycznego,
organizacyjnego oraz w zakresie popularyzacji nauki dr. inz. Adama Gudysia.

Niniejsza recenzja zostala przygotowana w odpowiedzi na pismo RDITT.530.4.2024 z dnia 19
lutego 2024 r. prof. dr. hab. inz. Andrzeja Polanskiego, Przewodniczacego Rady Dyscypliny
Informatyka Techniczna i Telekomunikacja Politechniki Slaskiej, w zwigzku z powotaniem mnie na
recenzenta w postepowaniu habilitacyjnym dr. inz. Adama Gudysia.

1. Opinia o osiggni¢ciu naukowym

Przedstawiony przez dr. inz. Adama Gudysia cykl publikacji bgdacy habilitacyjnym osiggni¢ciem
naukowym zatytutowanym ,Algorytmy analizy sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych”
sklada sie z nastepujgcych siedmiu artykutdw:

I. S. Deorowicz, A. Debudaj-Grabysz, A. Gudy$. FAMSA: Fast and accurate multiple sequence
alignment of huge protein families. Scientific Reports, 2016, 6, 33964,

2. A. Gudy$, S. Deorowicz. QuickProbs 2: towards rapid construction of high-quality alignments of
large protein families. Scientific Reports, 2017, 7, 41553,

3. S. Deorowicz, A. Debudaj-Grabysz, A. Gudy$, S. Grabowski. Whisper: read sorting allows robust
mapping of DNA sequencing data. Bioinformatics, 2019, 35, 2043-2050.

4. S. Deorowicz, A. Gudy$, M. Dhigosz, M. Kokot, A. Danek. Kmer-db: instant evolutionary distance
estimation. Bioinformatics, 2019, 35, 133-136.

5. A. Zielezifiski, S. Deorowicz, A. Gudy$. PHIST: fast and accurate prediction of prokaryotic hosts
from metagenomic viral sequences, Bioinformatics, 2022, 38, 1447-1449.

6. M. Kokot, A. Gudy$, H. Li, S. Deorowicz. CoLoRd: Compressing long reads. Nature Methods,
2022, 19, 441-444.

7. L. Santus, E. Garriga, S. Deorowicz, A. Gudy§, C. Notredame. Towards the accurate alignment of
over a million protein sequences: Current state of the art. Current Opinion in Structural Biology,
2023, 80, 102577.



Problemy zwigzane z analiza sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych sa jednymi z
centralnych zagadnien biologii obliczeniowej i bioinformatyki. Pojawienie si¢ duzych zbioréw tego
typu sekwencji, ktore bylo zwigzane z szybkim rozwojem metod sekwencjonowania w polowie lat
90. XX wieku bylo tez bezposrednia przyczyna dynamicznego rozwoju obu wspomnianych
dziedzin.

Poznanie sekwencji DNA jest czgsto niezbednym punktem wyjsciowym dalszych analiz
prowadzonych na réznych obszarach nauk biologicznych. Jest to zrozumiale zwazywszy na fakt, ze
sekwencje te zawierajg informacje, ktére w duzym stopniu okreslaja budowe i funkcjonowanie
organizméw. Mimo iz samo odczytanie sekwencji DNA niewiele méwi o zawartej w nicj
informacji, to jest ono niezbgdne dla dalszych analiz zmierzajacych do zrozumienia tej informacji.
Pomimo iz, jak zostato wspomniane wczesniej, odczytanie sekwencji DNA jest . tylko” punktem
wyjsciowym do prowadzenia szerszych analiz, to sam proces sekwencjonowania stanowi duze
wyzwanie. Jest tak dlatego, Ze dane pochodzace z sekwenatoréw nie majg postaci sekwencji
docelowej, ktérg nalezy odczytac, lecz zbioru bardzo duzej liczby krétkich sekwencji, na podstawie
ktérych t¢ sekwencje docelowa nalezy skonstruowaé lub dopasowaé je do sekwencji referencyjne;j.
Oczywiscie, w tym celu nalezy zastosowa¢ odpowiednie algorytmy. Problemy, ktére za ich pomoca
s3 rozwigzywane nie sg lfatwe z co najmniej dwoch powoddw, tj. niedoskonatosci danych
wejsciowych oraz duzych ich rozmiaréw. Ze wzgledu na ten ostatni czynnik bardzo duze znaczenie
ma ztozonos¢ obliczeniowa algorytmaéw.

Innym sposrédd podstawowych zagadnien dotyczgcych analizy sekwencji biologicznych jest
problem dopasowania. Dotyczy on zaréwno sekwencji nukleotydowych, jak i aminokwasowych.
Dopasowanie sekwencji jest jednym ze sposobéw okreslenia ich podobiefistwa, a to z kolei jest
czesto podstawg przy okreslaniu ich funkcji, konstrukeji drzew filogenetyeznych, identyfikacji
mikroorganizméw oraz przy prowadzeniu wielu innego rodzaju analiz na gruncie biologii
molekularnej. Réwniez i w tym przypadku efektywnoéé algorytmoéw jest bardzo istotna.

Warto tez dodaé, ze =ze wzgledu na podstawowy charakter, zaréwno problemy
sekwencjonowania, jak i problemy dopasowania sekwencji od lat przyciagaly i przyciagajg uwage
wielu badaczy, a opracowane przez nich algorytmy sa bardzo wysokiej jakosci.

Tego rodzaju zagadnieniami w swojej pracy badawczej zajat sie doktor Adam Gudys, co
doprowadzito do przygotowania przez niego przedstawionego habilitacyjnego osiagniecia
naukowego.

Problemy, ktérych dotycza publikacje dr. Gudysia sktadajace sie na wspomniane osagniecie,
mozna podzieli¢ na cztery grupy:

1) dopasowywanie wielu sekwencji aminokwasowych (publikacje [1, 2, 7]);

2) mapowanie odczytéw sekwencjonowania do genoméw referencyjnych (publikacja [3]);
3) metody analizy genoméw niewymagajace dopasowywania/asemblacji (publikacje [4, 5]);
4) kompresja odczytéw sekwencjonowania trzeciej generacji (publikacja [6]).

Jak bylo wspomniane wczesniej, dopasowanie wielu sekwencji, w szczegélnodci
aminokwasowych, jest jednym z podstawowych probleméw biologii obliczeniowej i
bioinformatyki, a takze jest podstawa analiz prowadzonych na réznych obszarach nauk
biologicznych. Wraz ze stale rosnacymi rozmiarami zbioréw sekwencji wydajnosé algorytméw do
dopasowywania sekwencji staje si¢ zagadnieniem niezwykle istotnym, a waskim gardlem wielu
stosowanych metod jest koniecznos¢ wyznaczenia podobiefistwa dla wszystkich par
dopasowywanych sekwencji. Stad opracowywane sa metody, w ktérych obliczanie tego
podobienstwa nie jest konieczne. Metody te charakteryzuja si¢ mniejsza ztozonoscig obliczeniowa,
ale ich doktadno$é¢ okazuje sig by¢ w wielu przypadkach niewystarczajaca.

W pracy [1] z cyklu publikacji bedacego osiggnieciem naukowym Habilitanta zaproponowany
zostal algorytm FAMSA, ktéry bazuje na wyznaczaniu podobiefistwa miedzy wszystkimi parami
sekwencji, a mimo to jest bardzo efektywny czasowo. Efektywno$é ta zostala osiggnigta m. in. ze



wzgledu na zastosowanie bitowo-rownolegtego algorytmu wyznaczania najdtuzszej wspolnej
podsekwencji oraz wielowatkowosei, a takze konstrukcji drzewa dopasowania za pomocg
algorytmu single-linkage.

Zaproponowany algorytm zostal przetestowany w cksperymencie obliczeniowym, na potrzeby
ktorego opracowany zostal zestaw testowy o nazwie extHomFam, zawierajgcy setki tysiecy
sekwencji. Przeprowadzone testy wykazaly, ze zaproponowany algorytm jest wielokrotnie szybszy
(o rzedy wielkosci) od najlepszych algorytméw do dopasowania wielu sekwencji, dajac przy tym
wyniki o lepszej jakoscei.

7 kolei w artykule [2] opisany zostal algorytm QuickProbs2 (bedacy udoskonalong wersjg
algorytmu zamieszczonego w rozprawie doktorskiej Habilitanta) dla problemu dopasowania wielu
sekwencji aminokwasowych dla mniejszych zbiorow danych (j. nieprzekraczajacych kilkuset
sekwencji) jednak przy zachowaniu maksymalnej doktadnosci uzyskiwanych wynikéw. W pracy tej
zbadano wplyw liczby dopasowywanych sekwencji na skutecznoé¢ dwoéch powszechnie
stosowanych do poprawy jakodei dopasowan podej$é, tj. iteracyjnej poprawy dopasowania i
spojnoscei, a poniewaz wyniki okazaly sie by¢ negatywne, opracowane zostaty nowe ich odmiany.
Ich zastosowanie w zaproponowanym algorytmie spowodowato, ze charakteryzuje si¢ on dobra
skalowalnodcig wraz ze wzrostem liczby sekwencji, a jakod¢ uzyskiwanych wynikdéw jest znacznie
lepsza w poréwnaniu do wynikéw generowanych przez konkurencyjne algorytmy, zwlaszeza dla
wigkszych zbioréw sekwencji. W algorytmie wykorzystano réwnoleglosé, co przyczynilo si¢ do
uzyskiwania niewielkich czasow obliczen przy bardzo dobrej jakosci wynikdw.

W pracy [7] omowiony zostal problem dopasowania wielu sekwencji aminokwasowych w
kontekécie stale rosnacych zbioréw sekwencji podlegajacych analizie. Przedstawione w nim zostaty
algorytmy stosowane do rozwigzywania tego problemu, ze wskazaniem ich wad i zalet, omowione
zostaly mozliwe kierunki dalszego rozwoju, a takze przeprowadzono testy porownawcze
omawianych algorytmoéw na zaproponowanym w pracy [1] zbiorze extHomFam oraz dwoch
nowych zbiorach testowych, przygotowanych na potrzeby omawianej publikacji (zawierajace 1,8 1
3,5 miliona sekwencji). W pracy wskazano tez najistotniejsze wyzwania dotyczace metod
dopasowania wielu sekwencji zwiazane z przewidywanym pojawianiem si¢ coraz wigkszych ich
zbiorow.

Kolejnym zagadnieniem, ktoérym zajmowat si¢ dr Adam Gudys, jest mapowanie odezytow do
genoméw referencyjnych. Jest ono jednym z podstawowych podejsé do sekwencjonowania DNA,
polegajacym na dopasowaniu krotkich sekwencji otrzymywanych z sekwenatora do genomu
odniesienia. Ze wzgledu na konieczno$¢ wykorzystania tego genomu nie pozwala ono na
sekwencjonowanic dowolnego genomu od podstaw, jak ma to miejsce w przypadku
sekwencjonowania de novo, jednak ze wzgledu na fakt, ze obecnie dostepnych jest juz bardzo wiele
zsekwencjonowanych genoméw roéznych organizméw, zwlaszeza czlowicka, jest ono niezwykle
istotne, gdyz pozwala na wykrywanie roznic mi¢dzy badanym genomem, a genomem odnicsicnia.
Ma to duze znaczenie m. in. w medycynie, poniewaz umozliwia wykrywanie wariantow genow (np.
mutacji lub zmian innego rodzaju) mogacych by¢ przyczyna réznych chorob.

W tym nurcie badai zaproponowany zostal algorytm Whisper, opisany w publikacji [3].
Umozliwia on mapowanie odezytéw pochodzacych z sekwenatorow drugiej generacji do genomu
referencyjnego. Algorytm ten wykorzystuje podejscie odmienne niz to, ktore jest stosowane w
wielu znanych algorytmach mapowania, tzn. oparty jest na leksykograficznym sortowaniu k-merow
genomu referencyjnego i odczytow z sekwenatora oraz taczeniu wynikow. W algorytmie tym
zostaly wykorzystane m. in. wielowatkowos¢ i wektorowos¢ procesora, co przyczynito si¢ do jego
bardzo dobrej wydajnosci — jest on 6,5-krotnie szybszy od jednych z najlepszych algorytméw
stuzacych do mapowania, tj. Bowtie2 i BWA-MEM oraz o ok. 20-30% szybszy od jednych z
najszybszych algorytméw, tj. GEM3 oraz Kart, charakteryzujac sig przy tym zblizong precyzja oraz
czutodcig. Algorytm ten byt dalej rozwijany, co zaowocowato jego drugg wersja, opisang w jednej z
publikacji Habilitanta, ktore nie weszly w sktad cyklu stanowigcego osiagniecie naukowe.



Innym nurtem badawczym, ktérym zajmowat si¢ dr Gudys, sg algorytmy analizy genomow,
ktére nie wymagaja dopasowania sekwencji. Rozwéj tego typu metod jest niezwykle istotny ze
wzgledu na szybko rosngce zbiory sekwencji i koniecznos¢ ich analizy. Tradycyjne metody analizy
sekwencji oparte na ich dopasowaniu sa w wielu przypadkach zbyt wolne. Stad koniecznogé
poszukiwania alternatywnych podejs¢ do problemu analizy genoméw. Wsrdd nich algorytmy oparte
na k-merach sg szczegolnie obiecujace. Podciagi takie (tj. k-mery) mogg byé fragmentami zaréwno
genomow zdeponowanych w bazach danych, jak i fragmentami odczytéw z sekwenatoréw.
Porownywanie sekwencji, wykonywane m. in. na bazie k-meréw, moze byé podstawa analiz, w
przypadku ktérych istotne jest podobienstwo migdzy organizmami, np. konstrukcji drzew
filogenetycznych czy identyfikacji bakterii.

W ramach prac badawczych, ktére zaowocowaly przygotowaniem habilitacyjnego osiagniccia
naukowego dr Gudys opracowat narzgdzie Kmer-db, opisane w publikacji [4]. Jego podstawa,
dajacg mu przewage nad narzedziami konkurencyjnymi, jest zastosowanie nowej, efektywnej
reprezentacji k-mer6w w postaci skompresowanej oraz rownoleglosci. We wspomnianej publikacji
opisane zostaly wyniki eksperymentu obliczeniowego, w kitérym narzedzie Kmer-db wykorzystane
zostato do analizy 40715 genoméw bakteryjnych. Mozliwe bylo przeprowadzenie tej analizy w
ciggu mniej niz 7 minut, co oznacza, Zze zaproponowana metoda jest 26 razy szybsza od jej
glownego konkurenta, tj. algorytmu Mash. Ponadto, Kmer-db umozliwit analize wszystkich k-
meréw z badanych genoméw bakteryjnych w czasie, w ktérym algorytm Mash byl w stanie
przeanalizowaé zbiér k-meréw o wielkosci stanowiacej zaledwie 0,2% wielkoéci zbioru
analizowanego przez Kmer-db. Swiadezy to o istotnej przewadze zaproponowanego przez
Habilitanta podejscia nad najlepszymi algorytmami w tej dziedzinie.

Z kolei w pracy [5] przedstawione zostato rozszerzenie narzedzia Kmer-db o nazwie PHIST
stuzgce do identyfikacji bakterii bedacych gospodarzami dla bakteriofagéw. Znajdowanie
gospodarzy dla bakteriofagéw oparte jest na spostrzezeniu, ze genomy fagdéw i ich bakteryjnych
gospodarzy czesto zawierajg fragmenty o wysokim wzajemnym podobienstwie. Stad, wiele metod
stuzgcych do rozwiazywania tego problemu opartych jest na dopasowaniu sekwenciji, ale i w tym
przypadku moze ono stanowié istotng bariere przy duzych zbiorach sekwencji. Jest to powodem,
dla ktérego konstruowane s3 réwniez metody, ktdre nie sa oparte na dopasowywaniu.
Charakteryzujg si¢ one wigksza szybkoscig, ale z drugiej strony, ich doktadno$¢ jest znacznie
gorsza niz w przypadku algorytméw opartych na dopasowywaniu sekwencji. Opisane w pracy [5]
podejscie do identyfikacji bakteryjnych gospodarzy dla fagéw oparte jest na wyznaczaniu liczby
wspoélnych dla fagéw i ich potencjalnych gospodarzy k-meréw.

Wyniki przeprowadzonych eksperymentéw pokazaly, ze zaproponowane narzedzie znajduje
gospodarzy bakteriofagéw z doktadnoscia nieco przewyzszajaca doktadnosé metod opartych na
dopasowywaniu sekwencji oraz o kilkanascie procent wigksza niz metody, ktére nie bazujg na
dopasowywaniu, przy czym PHIST jest od metod obu rodzajow wielokrotnie szybszy (nawet 300-
krotnie szybszy niz metody oparte na dopasowywaniu).

Kolejny problem rozwazany przez Habilitanta w ramach badan, ktérych wyniki ztozyly sie na
zaprezentowane osiggniecie naukowe, jest kompresja danych pochodzacych z sekwenatoréw
trzeciej generaciji. Jest to bardzo istotne zagadnienie, gdyz z jednej strony, sekwenatory te generuja
bardzo duze zbiory danych i minimalizacja kosztow ich przechowywania jest koniecznoscia, a z
drugiej strony, stosowane dotad algorytmy kompresji danych pochodzacych z sekwenatoréw tylko
w niewielkim stopniu przewyzszaja algorytmy kompresji ogdlnego przeznaczenia. Stad, istniata
potrzeba opracowania znacznie bardziej efektywnej metody kompresji danych sekwencyjnych.
Metoda taka, o nazwie CoLoRd zostala opisana w pracy [6] cyklu publikacji stanowigcego
habilitacyjne osiagnigcie naukowe dr. Gudysia. Jest ona przeznaczona do kompresji dhugich
odczytow pochodzacych z sekwenatoréw trzeciej generacji i jest oparta m. in. na tzw. lekkiej
asemblacji oraz zastosowaniu stratnego algorytmu kompresji strumienia jakosci. Zaproponowany
algorytm wykorzystuje tez wielowagtkowosé. Zostal on przetestowany w eksperymencie



obliczeniowym, ktory wykazal jego istotne zalety w poréwnaniu ze stosowanymi wczesniej
metodami, m. in. daje on kilkukrotnie lepsza kompresje niz gzip.

Opisane w przedstawionym cyklu publikacji badania sa bardzo interesujace. Opracowane w ich
toku algorytmy daja bardzo dobre wyniki w poréwnaniu do znanych algorytméw, zardwno pod
wzgledem czasu obliczen, jak i jakosci uzyskiwanych rozwigzan. Na uwage zastuguje tez
wykorzystanie réwnolegltosci w zaproponowanych algorytmach. Stanowia one bardzo istotny wktad
do biologii obliczeniowej i bioinformatyki, zwlaszeza ze dotycza metod intensywnie
wykorzystywanych w obu tych dziedzinach oraz biologii molekularnej. Nalezy tez podkresli¢, ze
wyniki omawianych badan opublikowane zostaly w bardzo dobrych czasopismach z listy JCR, tj.
Bioinformatics, Nature Methods, Scientific Reports oraz. Current Opinion in Structural Biology 1 byly
wielokrotnie (tj. 80 razy wg bazy Web of Science) cytowane, co $wiadezy o uznaniu ich duzej wartosci
przez $rodowisko naukowe. W przypadku dwoch sposrod publikacji stanowigeych habilitacyjne
osiggnigcie naukowe dr. Gudysia jest on pierwszym autorem. W dwoéch artykutach jest autorem do
korespondencji. Warto tez doda¢, ze opracowane narzedzia zostaly udostgpnione w serwisach GitHub i
Bioconda, skad byly pobierane tysigce razy. '

Podsumowujge, nalezy stwierdzié, ze dr inz. Adam Gudy$ wnidst bardzo istotny wkiad do
dyscypliny informatyka techniczna i telekomunikacja, a przedstawione przez niego habilitacyjne
osiagniecie naukowe spelnia wymagania okreslone w obowigzujacych przepisach.

2. Opinia o dorobku naukowym, dydaktycznym, organizacyjnym oraz w zakresie
popularyzacji nauki

Doktor Adam Gudy$ tytul zawodowy magistra inzyniera uzyskal na Wydziale Automatyki,
Elektroniki i Informatyki Politechniki Slaskiej w 2009 r. Na tym samym wydziale w roku 2014
uzyskal stopiet naukowy doktora w dyscyplinie informatyka.

Dziatalno$é naukowa dr. inz. Adama Gudysia koncentruje si¢ wokot dwoch grup zagadnien.
Pierwszg z nich stanowia zagadnienia zwigzane z konstrukcja algorytméw dla probleméw analizy
sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych (jest to zatem grupa zagadnien, ktorych dotyczy
habilitacyjne osiagnigcie naukowe), natomiast do drugiej naleza problemy Zwigzane z uczeniem
maszynowym, a zwlaszcza z konstrukeja i wykorzystaniem modeli regutowych.

Catkowity dorobek naukowy Habilitanta obejmuje 16 artykutow opublikowanych w
czaopismach z listy JCR, z czego 5 zostato opublikowanych przed uzyskaniem przez niego stopnia
doktora, a 7 skltada si¢ na cykl bedacy przedstawionym osiggnigciem naukowym. Sumaryczny
Impact Factor tych publikacji liczony wg roku publikacji wynosi 113,644, z czego 82,308 przypada
na przedstawiony cykl, a 19,040 na pozostale prace opublikowane po uzyskaniu stopnia doktora.
Catkowita liczba punktow Ministerstwa (wg listy czasopism punktowanych z 2023 r.) wynosi 2440,
7z czego 1220 pkt. przypada na publikacje stanowigce osiggnigeie naukowe, a 700 na pozostale
artykuly opublikowane po uzyskaniu stopnia doktora. Wymienione publikacje wg bazy Web of
Science byly cytowane 242 razy (228 bez autocytowan), z czego 80 cytowan przypada na
przedstawiony cykl. Ponadto, przed uzyskaniem stopnia doktora Habilitant opublikowal 4 rozdzialy
w monografiach, a po uzyskaniu stopnia naukowego opublikowat ich 5. Doktor Gudy$ wystepowal
réwniez na konferencjach naukowych — na czterech przed uzyskaniem stopnia doktora i na pigeiu
po jego uzyskaniu. Wedtug bazy Web of Science indeks Hirscha Habilitanta wynosi 8. Wiele
spodréd publikacji dr. Gudysia ukazato si¢ w bardzo dobrych czasopismach, m. in. Bioinformatics,
Nature Methods, Scientific Reports, SoftwareX, Current Opinion in Structural Biology, Knowledge-
Based Systems, Plant and Cell Physiology, BMC Bioinformatics.

Doktor Gudy$ brat udziat w realizacji 11 projektéw badawczych, z ktorych 7 rozpoczelo sig po
uzyskaniu przez niego stopnia doktora. W jednym z projektéw rozpoczgtych przed uzyskaniem stopnia
naukowego i w jednym rozpoczgtym po uzyskaniu stopnia Habilitant pelnil funkcje kierownika.
Ponadto w jednym projekcie rozpoczetym po uzyskani stopnia doktora pelnit funkcje kierownika w
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Politechnice Slaskiej. Oprécz wymienionych projektéw bierze on aktualnie udzial w realizacji dwéch
kolejnych projektéw. Wszystkie wymienione projekty byty lub sa finansowane przez NCN lub NCBiR.

W 2020 r. Habilitant odbyt trzymiesigczny staz naukowy w Centre for Genomic Regulation w
Barcelonie w Hiszpanii. Ponadto, w latach 2011-2017 wspétpracowal z Polsko-Japoniskg Akademia
Technik Komputerowych, a od 2014 r. wspélpracuje z Siccia Badaweza Fukasiewicz — Instytutem
Technik Innowacyjnych EMAG (od 2020 r. jest tam zatrudniony). Doktor Gudys wspétpracuje takze ze
Stanford University.

Doktor Gudys pelni tez funkcj¢ recenzenta — recenzowat artykuly m. in. dla czasopism
Bioinformatics, Nucleic Acid Research, NAR Genomics and Bioinformatics, Machine Learning
Research, IEEE/ACM Transactions on Computational Biology and Bioinformatics, Genes, Bulletin of
the Polish Academy of Sciences: Technical Sciences i International Journal of Parallel Programming
oraz na konferencje Infernational Conference on Man-Machine Interactions i Asian Conference on
Intelligent Information and Database Systems. Byl on réwniez czlonkiem komitetu organizacyjnego
trzech edycji konferencji Infernational Conference on Man-Machine Interactions. Habilitant nalezy do
International Society for Computational Biology.

Doktor Gudys bierze takze aktywny udzial w ksztatceniu studentdw. Prowadzi lub prowadzit zajecia
z kilkunastu przedmiotéw, przy czym w przypadku czedci z nich opracowat caty lub czesé przedmiotu, a
prowadzone przez niego zajecia to zarowno wyklady, jak i laboratoria i projekty. Habilitant byt
promotorem 18 prac inzynierskich oraz 9 prac magisterskich. W dostarczonych materiatach nie ma
informacji o osiagnigciach dotyczacych popularyzacji nauki.

Podsumowujac, uwazam, ze dorobek naukowy, organizacyjny i dydaktyczny dr. inz. Adama Gudysia
spelnia wymagania stawiane przez obowiazujace przepisy osobom ubiegajacym sic o stopief naukowy
doktora habilitowanego i $wiadczy o jego duzej aktywnosci naukowej, organizacyjnej i dydaktyczne;j.

3. Whnioesek koncowy

Uwazam, ze habilitacyjne osiggniecie naukowe oraz dorobek naukowy, dydaktyczny i
organizacyjuy dr. inz. Adama Gudysia spelniajg wymagania dotyczace stopnia naukowego doktora
habilitowanego okreslone w ustawie Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. 2022 poz. 574
z pom. zm.). Wnioskuj¢ zatem o dopuszczenie dr. inz. Adama Gudysia do dalszych etapow
postepowania habilitacyjnego.



