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Recenzja osiggnie¢cia oraz istotnej aktywnosci naukowej dr.
inz. Adama Gudysia w zwigzku z post¢epowaniem w sprawie
nadania stopnia naukowego doktora habilitowanego nauk
inzynieryjno-technicznych w dyscyplinie informatyka
techniczna i telekomunikacja

Niniejsza recenzja zostata przygotowana w zwigzku z postgpowaniem habilitacyjnym dr. inz.
Adama Gudysia prowadzonym przez Rade Dyscypliny Informatyka Techniczna i
Telekomunikacja Politechniki Slaskiej, w odpowiedzi na pismo przewodniczacego Rady prof. dr
hab. inz. Andrzeja Polanskiego. Recenzja bedzie zgodna z przepisami ustawy z dn. 20 lipca 2018
r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. 2020 r. poz 85. z pozn. zm.).

Informacje ogoélne

Adam Gudy$ ukonczyl studia wyzsze uzyskujac tytut zawodowy Magistra Inzyniera Informatyki
na Wydziale Automatyki, Elektroniki i Informatyki Politechniki Slaskiej w 2009 roku. W roku
2014 kandydat obronit rozprawe doktorska pt. “Serial and parallel algorithms for multiple
sequence alignment problem and some of its variants” otrzymujac stopien Doktora w dyscyplinie
Informatyka. Aktualnie dr inz. Adam Gudy$ jest zatrudniony na stanowisku adiunkta na
Politechnice Slaskiej oraz na stanowisku milodszego specjalisty-architekta systemow
informatycznych w Instytucie Technik Innowacyjnych EMAG dzialajacego w ramach Sieci
Badawczej Lukasiewicz. Z informacji zawartych we wniosku nie wynika, zeby kandydat ubiegat
si¢ wczesniej o stopien doktora habilitowanego.

Zawartos¢ osiagniecia naukowego

Osiggnigcie naukowe pt. “Algorytmy analizy sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych”
obejmuje cykl siedmiu powigzanych tematycznie artykuldw opublikowanych w czasopismach z
listy JCR. W sklad osiggnig¢cia wchodzg nastepujace publikacje:

H1) Deorowicz, S., Debudaj-Grabysz, A., Gudys, A. (2016) FAMSA: Fast and accurate
multiple sequence alignment of huge protein families. Scientific Reports, 6: 33964.
Punkty MEIN (2016/2023): 40 / 140, dwuletni IF (2016/2022): 4.259 / 4.997

H2) Gudys, A., Deorowicz, S. (2017) QuickProbs 2: towards rapid construction of high-quality
alignments of large protein families. Scientific Reports, 7: 41553. Punkty MEIN (2017/2023): 40
/ 140, dwuletni IF (2017/2022): 4.122 /4.997

H3) Deorowicz, S., Debudaj-Grabysz, A., Gudys, A., Grabowski, S. (2019) Whisper: read
sorting allows robust mapping of DNA sequencing data. Bioinformatics, 35(12): 2043-2050.
Punkty MEiIN (2019/2023): 200 /200, dwuletni IF (2019/2022): 5.610/6.931



H4) Deorowicz, S., Gudys, A., Dtugosz, M., Kokot, M., Danek, A. (2019) Kmer-db: instant
evolutionary distance estimation. Bioinformatics, 35(1): 133-136.
Punkty MEiN (2019/2023): 200 / 200, dwuletni IF (2019/2022): 5.610/ 6.931

H5) Zielezifiski, A., Deorowicz, S., Gudys, A. (2022) PHIST: fast and accurate prediction of
prokaryotic hosts from metagenomic viral sequences, Bioinformatics, 38(5): 1447-1449.
Punkty MEiN (2022/2023): 200 / 200, dwuletni IF (2022): 6.931

H6) Kokot, M., Gudys, A., Li, H., Deorowicz, S. (2022) CoLoRd: Compressing long reads.
Nature Methods, 19, 441-444.
Punkty MEIN (2022/2023): 200/200, dwuletni IF (2022): 47.99

H7) Santus, L., Garriga, E., Deorowicz, S., Gudys, A., Notredame, C. (2023) Towards the
accurate alignment of over a million protein sequences: Current state of the art. Current Opinion
in Structural Biology, 80:102577.

Punkty MEIN (2023): 140, dwuletni IF (2022): 7.786

Najwainiejsze dokonania opisane w artykulach wchodzacych w sklad osiagnigcia
naukowego

Prace wchodzace w sktad osiagnigcia naukowego dotycza obszaru bioinformatyki 1 w
szezegdlnoéci obejmuja zagadnienia zwigzane z: (1) dopasowaniem wielu sekwencji
aminokwasowych, (ii) mapowaniem odczytow z sekwencjonowania nastgpnej generacji na
genom referencyjny, (iii) metodami analizy danych genomowych niewymagajacych mapowania
oraz (iv) kompresji odczytéw z sekwencjonowania trzeciej generacji.

Gléwne dokonania Habilitanta w tematyce dopasowania wielu sekwencji aminokwasowych
stanowi opracowanie nowych algorytmow FAMSA oraz QuickProbs2.

W przypadku pierwszego z algorytmow, zaprezentowanego w publikacji H1, udato si¢ wykazac
istotna poprawe jakosci w zadaniu dopasowania duzych zbiorow sekwencji aminokwasowych w
stosunku do istniejacych rozwigzan, przy zachowaniu niskiej ztozonosci pamigciowej 1
obliczeniowej. Jednoczesnie, dzieki przystosowaniu algorytmu do dziatania na procesorach
graficznych udalo si¢ zapewni¢ wysoki poziom zréwnoleglenia obliczen. Dla duzych zbiorow
danych poskutkowalo to przyspieszeniem obliczen od kilku(set) krotnym w stosunku do
wiodacych rozwigzan konkurencyjnych. Habilitant posiada gtowny wklad w opracowanie 1
implementacje algorytmu budowy drzewa dopasowania, w tym w przygotowanie
zrownoleglonych wersji algorytméw: poszukiwania najdiuzszej wspdlnej podsekwencji oraz
grupowania typu single-linkage. Na potrzeby przetestowania dziatania narzedzia na wigkszych
zbiorach sekwencji Habilitant opracowat nowy zbiér benchmarkowy extHomFam. Habilitant jest
réwniez autorem kolejnej wersji algorytmu, ktora nie zostata jeszcze opublikowana, ale wstepne
wyniki $wiadcza o dalszym przyspieszeniu dziatania budowania drzewa dopasowania. O
wysokiej popularnosei i §wiatowym uznaniu opracowanego narzedzia $wiadczy 50 cytowan
publikacji H1, ponad 130 gwiazdek i 26 fork’ow w serwisie github i prawie 32 tysiace pobran
pakietu famsa z Bioconda. Za olbrzymie osiggnigcie mozna tez uzna¢ fakt, ze narzgdzie to
zostalo wykorzystane w procesach przygotowania danych w projektach takich jak Pfam i
AlphaFold.

Drugi z opracowanych przez Habilitanta algorytméw - QuickProbs2, opisany w pracy H2, jest
przeznaczony do analizy mniejszych zbioréw danych sekwencji aminokwasowych i zapewnieniu
wysokiej jako$ci dopasowania. W celu poprawy dziatania istniejacych algorytméw Habilitant
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opracowal 1 zaimplementowal dwie nowe metody, czyli iteracyjng poprawe dopasowania
wykorzystujaca kolumny oraz mechanizm selektywnej spojnosci. W pierwszej metodzie
Habilitant zmodyfikowat tradycyine podejécie do iteracyjnej poprawy dopasowania poprzez
zastapienie losowego podziahi dopasowania na dwie czgscl, podzialem uwzgledniajgcym
wystepowanie przerw w wybranej losowo kolumnie. Druga zmodyfikowana przez kandydata
metoda miala na celu poprawe dziatania mechanizmu spojnosei, ktéry przy znajdowaniu
dopasowania pary sekwencji uwzglednia informacje z innych par dopasowan zawierajacych te
sekwencje. Habilitant zaproponowat podejicie selektywnej spojnosei, ktore Zaweza zbidr
sekwencji, ktére sg brane przy dopasowaniu danej pary do najbardziej informatywnych, czyli
polozonych relatywnie blisko w drzewie dopasowania. Zastosowanie obydwu metod Zapewnito
nie tylko poprawe jakoici ale réwniez zmniejszenie zlozonoéci obliczeniowej. Wkiadem
Habilitanta bylo takZe wykonanie implementacji algorytmu z wykorzystaniem biblioteki
OpenCL co umozliwia uruchomienie narzgdzia na procesorach graficznych.

Zwienczeniem badan nad dopasowaniem zbioréw sekwencji aminokwasowych stanowi artykut
przegladowy H7. Na potrzeby publikacji Habilitant opracowat nowe zestawy zbioréw testowych
W oparciu o najwigksze rodziny biatkowe z repozytorium Pfam, oraz przeprowadzil badania
eksperymentalne, ktore umozliwity kompleksowe poréwnanie istniejacych rozwigzan w
kontekScie analizy wielkich wolumenow danych sekwencji aminokwasowych.

Kolejny watek podejmowany w badaniach Habilitanta dotyczy mapowania odczytow z
sekwencjonowania na genom referencyjny. Habilitant Jest wspétautorem narzedzi Whisper,
zaprezentowanego w pracy H3, shizacego do mapowania sparowanych odczytow z
sekwencjonowania nastepnej generacji. Opracowany algorytm wykorzystuje strategie polegajaca
na jednoczesnym sortowaniu sufikséw genomu referencyjnego oraz odezytow sekwencyjnych.
Gtownym wktadem Habilitanta bylo opracowanie i implementacja trzeciej fazy algorytmu,
ktorej celem jest wskazanie ostatecznych pozycji dla par odczytow. W tej fazie uwzgledniana
Jest oczekiwana odleglosé pomigdzy odczytami (TLEN). Ponaddto Habilitant zaimplementowat
zrownoleglong wersje algorytmu wyznaczania odlegtosci edycyjnej i zaproponowat sposob
wyznaczania wartosci jakosci mapowania odczytow (MAPQ). Eksperymenty przeprowadzone
na danych z projektu Genome in the Bottle wykazaly wysoka czulo$¢ i precyzje algorytmu
Whisper (poréwnywalna z wiodgcymi algorytmami takimi jak BWA-mem) przy jednoczesnym
zmniejszeniu czasow obliczeri. Warto nadmieni¢, ze po publikacji H3, algorytm byt aktywnie
rozwijany i jego kolejna wersja - Whisper2 zostata opublikowana w czasopi$émie SoftwareX.
Artykut H3 uzyskat 7 cytowan, a repozytorium Github zawiera 24 gwiazdki oraz 4 forki.

Nastgpne dokonanie Habilitanta znajduje zastosowania w obszarze metagenomiki i szybkiego
poréwnywania catych genoméw. Opracowane narzedzie Kmer-db, zaprezentowane w pracy Hd,
umozliwia obliczenie dystansu pomiedzy dziesigtkami tysiecy genoméw w czasie
kilkudziesigciokrotnie mniejszym od najlepszego konkurencyjnego narzedzia (Mash). Aby
ograniczy¢ zlozono$¢ obliczeniows i pamigciowa przygotowana zostata dedykowana
hierarchiczna struktura, ktdra zawiera informacje o mapowaniu kazdego zidentyfikowanego
k-mermn na liste probek/genoméw w  ktorych dany k-mer wystgpuje. Habilitant byt
odpowiedzialny za projekt i implementacije struktury danych i zrownoleglonych algorytméw
wykorzystywanych do utworzenia struktury. Tak jak w przypadku poprzednich prac, projekt po
publikacji jest aktywnie rozwijany. O popularnosci narzgdzia $wiadcza 22 cytowania artykulu
H4, 74 gwiazdki i 16 fork’6w w repozytorium Github oraz ponad 10 tysigcy pobran pakietu
kamer-db z Bioconda.

Podobnie jak H4, réwniez praca H5 lokuje sic w obszarze metagenomiki. Celem opisanego w
pracy narzgdzia PHIST jest identyfikacja bakterii-gospodarzy dla zadanych sekwencji
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wirusowych. Narzedzie PHIST wykorzystuje Kmer-db do wyznaczenia liczby wspo6lnych
k-meréw migdzy genomami wirusow a genomami bakterii, czyli potencjalnych gospodarzy.
Ponadto, algorytm znajduje wszystkie dokiadne dopasowania >=k oraz ocenia istotnosc
statystyczna powiazania wirusa do gospodarza. Przeprowadzone eksperymenty wykazaly jakos¢
poréwnywalng do innych narzedzi bazujacych na dopasowaniu (takich jak BLASTN) przy
kilkuset krotnej redukcji czasu wykonania analizy. Habilitant byl odpowiedzialny za
przystosowanie narzedzia Kmer-db do realizacji krokow algorytmu PHIST oraz opracowanie
algorytmu poszukujacego wszystkie dokladne dopasowania o dtugosci >=k. Mimo, ze artykut
ukazat sie dopiero w 2022 roku posiada on juz 26 cytowan, a liczba gwiazdek w serwisie github
wynosi 24. Jednocze$nie pakiet phist zostat pobrany ponad 1200 razy z Bioconda.

Ostatnic przedstawione we wniosku zagadnienie badawcze, ktérym zajmowat si¢ Habilitant
dotyczy problemu kompresji danych z sekwencjonowania trzeciej generacji. Glowny pomysl,
opisany w pracy H6, polegal na zastosowaniu kompresji roznicowej wykorzystujace]
podobiefistwo na poziomie k-meréw do okreslenia sasiadujacych odezytow i uzycia go do
zmniejszenia rozmiaru strumienia sekwencji DNA. Ponadto, zostata zaproponowana kompresja
stratna strumienia pozioméw jakoéci nukleotydéw, ktéra nie wplywa na czulo$¢ i precyzje w
pozniejszym procesie identyfikacji wariantéw. Co wazne zaproponowana metoda nie wymaga
dostgpu do genomu referencyjnego. Habilitant brat udziat w opracowaniu ogolnej koncepcji
algorytmu realizujacego kompresje odczytow oraz przeprowadzil analizg eksperymentalna
opracowanego algorytmu. Uzyskane wyniki wykazaly istotng przewagg algorytmu CoLoRd w
poziomie kompresji w stosunku do algorytméow nie wymagajacych dostepu do referencji (takich
jak gzip). Co wigcej udato si¢ poprawi¢ poziom kompresji w stosunku do algorytmow
wykorzystujgcych referencje takich jak CRAM. Wazng cechg algorytmu jest fakt, ze wraz ze
wzrostem pokrycia roénie wydajno$¢ poziomu kompresji, co moze mie¢ duze znaczenie w
wielkoskalowych projektach wymagajacych zwigkszonej gteboko$ci pokrycia odczytami. O
wysokiej randze powyzszego osiagnigcia Swiadcza: opublikowanie pracy w prestizowym
czasopisémie Nature Methods, wspotautorstwo prof. Heng’a Li (tworcy m.in. SAMtools 1 bwa),
22 cytowania, 46 gwiazdek i 11 forkéw w serwisie Github, oraz prawie 4000 pobran z Bioconda.

Ocena osiagniecia naukowego

Dr inz. Adam Gudy$ od wielu lat prowadzi konsekwentne badania w zakresie analizy sekwencji
aminokwasowych i nukleotydowych. Jego prace koncentrujg si¢ na tworzeniu algorytmow 1
narzedzi informatycznych pozwalajacych na doktadna, wydajna i skalowalng analize sekwencji
majaca zastosowania w filogenetyce, wykrywaniu wariantéw z danych sekwencyjnych,
metagenomice. W mojej opinii, do najwazniejszego dorobku Habilitanta (wchodzacego w skiad
przedstawionego osiagniecia naukowego), ktory przyczynit sig do rozwoju dziedziny
(informatyki/bioinformatyki) nalezy zaliczy¢:

e Opracowanie i implementacja nowych, dokfadnych, wydajnych i przystosowanych do
dziatania na procesorach graficznych algorytméw dopasowania zbioru sekwencji
aminokwaséw (FAMSA i QuickProbs2).

e Opracowanie i implementacja trzeciej fazy wysoko-wydajnego algorytmu Whisper
stuzacego do mapowania odczytow na genom referencyjny.

e Opracowanie i implementacja algorytmu Kmer-db pozwalajacego na szybkie okreslenie
podobiefistwa pomiedzy genomami.

e Dostosowanie narzedzia Kmer-db na potrzeby realizacji zadan w ramach algorytmu
PHIST shuzacego do identyfikacji bakteri gospodarzy dla genomow wirusowych.

e Udzial w opracowaniu koncepcji algorytmu CoLoRd oraz jego przetestowanie.



Przedstawiony dorobek $wiadczy o tym, ze Habilitant bardzo sprawnie wykorzystuje istnicjace
narzgdzia informatyczne i tworczo rozwija nowe algorytmy na potrzeby rozwiazywania
rzeczywistych probleméw bioinformatycznych i biologicznych. Jego prace maja charakter
interdyscyplinarny, wymagaly od Habilitanta nie tylko sprawnego postugiwania si¢ warsztatem
informatycznym ale rowniez zdobycia wiedzy z zakresu biologii molekularnej i metod
sekwencjonowania. Podejmowana przez Habilitanta tematyka jest bardzo wazna i ma duze
znaczenie praktyczne, zwlaszcza w biologii i medycynie, gdzie coraz wigksze koszty
przechowywania i przetwarzania danych, a takze czas obliczeh zaczynajg stanowi¢ glowng
barier¢ w dalszym rozwoju wielkoskalowych projektow genomicznych. Znaczacy wplyw na
rozwoj dyscypliny potwierdza duza liczba cytowan artykutéow wskazanych we wniosku oraz
popularno$é powigzanych z nimi pakietéw oprogramowania w serwisach Github i Bioconda.

Nalezy podkreslic, ze artykuly H1-H7 wchodzace w sktad osiggnigcia naukowego w wigkszosci
zostaty opublikowane w wiodacych i bardzo dobrych czasopismach bioinformatycznych, w tym
w czasopismie Nature Methods (1 artykut, 200 pkt MNiSW), Bioinformatics (3 artykuty, 200 pkt
MNiSW), Scientific Reports (2 artykuty, 146 pkt MNiSW), Current Opinion in Structural
Biology (1 artykul, 140 pkt MNiSW), co $wiadezy o bardzo wysokim poziomie badaf
prowadzonych przez Habilitanta. Wszystkic prace sg pracami wspdtautorskimi. Habilitant jest
pierwszym autorem (lub réwnorzednym pierwszym autorem) w dwoch publikacjach, oraz w
trzech autorem korespondencyjnym, co potwierdza jego wiodgcg role w powstanie tych
publikacji. O istotnym wktadzie Habilitanta w opracowanie oraz implementacje algorytméw
potwierdza jego wysoka aktywno$é i wiodacy udzial w tworzeniu kodu i jego deponowaniu w
serwisie Github. Sumaryczny Impact Factor prac zgloszonych jako osiggnigcie wynosi 85,563, a
liczba cytowan to 80 (Web of Science) i 169 (Google Scholar).

Opis osiagnigcia naukowego w autoreferacie jest bardzo czytelny. Jedynym drobnym bledem,
ktory dostrzeglem jest niewlasciwe wskazanie zrodla na Rys 2 (wskazano publikacje H2 zamiast
H1).

Podsumowujgc, opracowane przez Habilitanta narzedzia i publikacje stanowig znaczny
wklad w rozwdj dyscypliny informatyka techmiczna i telekomunikacja. Dorobek
Habilitanta uwazam za bardzo pokazny i wartosciowy.

Ocena pozostalego dorobku naukowego

W sklad “pozostatego dorobku” wchodzi 9 artykutow opublikowanych w czasopismach z listy
JCR, z czego pie¢ przed uzyskaniem stopnia doktora. Ponadto, do “pozostatego dorobku”
Habilitanta nalezy zaliczyé¢ 9 rozdzialow w monografiach. Duza liczba publikacji oraz inne
wskazniki, takie jak indeks Hirscha (8 wg. Web of Science, 11 wg. Google Scholar), catkowita
liczba cytowan uzyskanych przed (117 wg. Web of Science, 191 wg. Google Scholar) i po
uzyskaniu stopnia doktora (125 wg. Web of Science, 256 wg. Google Scholar) potwierdzaja duze
zaangazowanie Habilitanta w dzialalno$¢ naukowa.

Publikacje wchodzace w sklad pozostatego dorobku dotycza wykorzystania metod uczenia
maszynowego w analizach duzych zbioréw danych wielowymiarowych w tym zbioréw danych
bioinformatycznych. Podobnie jak w przypadku publikacji wchodzacych w sktad osiggniccia
artykutom z pozostatego dorobku towarzyszg implementacje narzedzi zamieszczone w serwisie
Github (np. https://github.com/adaa-polsl/RuleKit). Warto zwrécié uwage na dbatos¢ Habilitanta
na aspekt reprodukowalno$ci wynikéw, dostarczanie skryptow CI/CD, danych testowych oraz
dokladnych instrukcji uruchomienia.



Dorobek byt Habilitanta byt czterokrotnie nagradzany na uczelni w ramach nagrod Rektora oraz
nagrod za wysoko-punktowane publikacje w latach 2018-2023.

Podsumowujac, pozostaly dorobek naukowy dr. inz. Adama Gudysia oceniam bardzo
pozytywnie.

Ocena osiagnie¢ naukowo-organizacyjnych i dydaktycznych

Habilitant brat udziat w 13 krajowych projektach badawczych NCN i NCBiR, w tym w trzech w
charakterze kierownika projektu. Jest on rowniez aktywnym recenzentem w najbardziej
prestizowych czasopismach bioinformatycznych takich jak Bioinformatics, Nucleic Acids
Research oraz na konferencjach migdzynarodowych. Habilitant byl réwniez czlonkiem 3
komitetow konferencji ICMMI. Liczba wystapien konferencyjnych po uzyskaniu stopnia
doktora jest stosunkowo niewielka (5 wystgpien), jednak byly to wystapienia w wiekszosci na
prestizowych konferencjach bioinformatycznych (ISMB/ECCB oraz The Biology of Genomes w
Cold Spring Harbor). Habilitant posiada duze doswiadczenie dydaktyczne. W latach 2010-2023
prowadzil zajecia wyktadowe, projektowe 1 laboratoryjne na przedmiotach zwigzanych z
programowaniem, bioinformatyka i sztuczng inteligencja.

Podsumowujac, dorobek naukowo-organizacyjny i dydaktyczny dr. inz. Adama Gudysia
oceniam pozytywnie.

Ocena aktywnosci naukowej kandydata realizowanej w wiecej niz jednej
uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury, w szczegolnosci
zagranicznej

Poza Politechnika Slaska kandydat prowadzit prace naukowe w innych o$rodkach badawczych w
tym w Polsko Japonskiej Akademii Technik Komputerowych (umowa o dzieto), Sieci
Badawczej Fukasiewicz (umowa o dzieto oraz umowa o prace), a takze w dwoch instytucjach
zagranicznych: Centre for Genomic Regulation w Hiszpanii (dwa staze w latach 2020 i 2022)
oraz Stanford University (umowe o dzielo). W ramach tej aktywnosci powstalty dzieta
wchodzgce w skiad glownego osiggniecia (publikacja H7 przygotowana we wspolpracy z
osrodkiem w Barcelonie) a takze publikacje z “pozostatego dorobku” kandydata.

Podsumowujac, kandydat spelnia kryterium wykazywania sie istotng aktywnoScia
naukowa w wiecej niz jednej uczelni.

Whiosek koncowy

Habilitant posiada bogaty dorobek publikacyjny, organizacyjny i dydaktyczny. O jego znaczacej
pozycji w srodowisku naukowym $wiadcza m.in. wysoko-cytowane artykuty, opracowane przez
niego narzedzia cieszace si¢ duzg popularnoscia innych badaczy.

W mojej opinii recenzowane osiagniecie naukowe “Algorytmy analizy sekwencji
nukleotydowych i aminokwasowych” oraz przedlozony do opinii dorobek naukowy,
dydaktyczny i organizacyjny dr. inz. Adama Gudysia spelniaja wszelkie wymagania
stawiane przy nadawaniu stopnia doktora habilitowanego i stawiam wniosek o
dopuszczenie Habilitanta do dalszych etapéw postepowania habilitacyjnego.

Tomasz Gambin
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