Recenzja osiggni¢cia naukowego Dra inz. Adama Gudysia w zwigzku z ubieganiem si¢ o
uzyskanie stopnia doktora habilitowanego w dyscyplinie: Informatyka Techniczna i

telekomunikacja.

Tytul osiggnig¢cia: Algorytmy analizy sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych.

Jako osiagniecie Kandydat podaje zestawienie 7-miu publikacji (zestawienie H). Temat
osiggnigcia — jak podaje to Autor — dotyczy dziatu bioinformatyka i biologia obliczeniowa, a
w szczegllnosci omawia zagadnienia zwigzane z analiza sekwencji molekularnych oraz
aminokwasowych w biatkach. Okreslenie ,,sekwencje molekularne” wydaje si¢ nie oddawaé
tematyki publikacji. Sekwencje molekularne to np. moze by¢ blona, w ktorej odpowiednia
sekwencja molekut dostarcza konstrukcji biony.

Tematem jest opracowanie narzedzi do analizy sekwencji nukleotydowych w materiale
genetycznym oraz sekwencji aminokwasowych w uktadach po-translacyjnych. Potrzeba
stalego rozwijania narzedzi zorientowanych na t¢ tematyke wynika z ciggle rosngcych
zasobdéw baz danych w tej dziedzinie.

Tematyka w szczeg6lnosci moze by¢ okreslona nastgpujagcymi pozycjami — jak formutuje to
Kandydat:

1. Ocena stopnia podobienstwa sekwencji aminokwasowych dla uktadu wielu ciggéw,

2. Identyfikacja odczytow sekwencjonowania w odniesieniu do genomu referencyjnego,

3. Opracowanie innych technik numerycznej oceny genomdéw nie wymagajacych
dopasowania

4. Techniki kompresji sekwencjonowania trzeciej generacji.

Analiza poréwnawcza sekwencji nukleotydowej jak i aminokwasowej opiera si¢ na
wspdolnym mechanizmie poszukiwania sposobu natozenia ciggéw znakdw w celu identyfikacji
najwyzszego, optymalnego stopnia podobienstwa zapisow.

Zagadnienie to sprowadza si¢ do identyfikacji najdluzszych odcinkéw o identycznej
sekwencji, porzadkowaniu ujawniajacym najwyzszy stopien dopasowania przy wprowadzeniu
insercji/delecji oraz prezentacji zidentyfikowanej zmiennosci w formie drzewa ujawniajacego
rozwdj 1 umozliwiajacego sledzenie ewentualnych zmian ewolucyjnych.

Pozycje publikacji z listy H o numerach 1, 2 i 7 dotyczg poszukiwania optymalnej techniki

dla identyfikacji nalozenia ciggow znakéw dla sekwencji aminokwasowych. Problemem



numerycznym jest tutaj poszukiwanie mozliwosci natozenia wielu ciggéw siegajacych liczby
tysiecy czy nawet wiecej.

W szczegblnosci wprowadzono techniki oparte na rozszerzeniach wektorowych procesora
takich jak SSE czy AVX umozliwiajacych identyfikacje najdluzszych odcinkéw o
identycznych sekwencjach. Ogolna ocena wykorzystana jest do tworzenia drzew
genealogicznych. Mozliwa staje sie tez ocena kosztow wprowadzenia insercji/delecji zalezna
od rozmiaru zbudowanego poprzednio fragmentu dopasowania.

Opracowane narzedzie poddano analizie porownawczej w relacji do innych dostgpnych
narzedzi dotyczacych tego samego zagadnienia.

Udziat Kandydata w tych pracach polega na aktywnosci typowo informatycznej. Narzedzie
zaproponowane przez Kandydata charakteryzuje si¢  najnizsza konsumpcjg czasu
obliczeniowego. Serwer umozliwiajgcy obliczenia okazuje si¢ by¢ wykorzystywany w
Zhacznym stopniu przez uzytkownikéw zewnetrznych.

Realizacja tej czgsci osiagniecia stanowi efekt dziatalno$ci Kandydata w dwoch projektach
badawczych w ramach NCN.

Istotne osiggniecie Kandydata dotyczy udzialu w projektach zorientowanych na wielko-
skalowe obliczenia wynikajace z potrzeby analizy por6wnawczej sekwencji w skali milionow.
Niezmiemie cenne jest tez opracowani narzedzi do prezentacji graficzne;j.

Wprowadzono miary odleglosci migdzy sekwencjami w oparciu o najdluzsze odcinki o
identycznej sekwencji. Tutaj zastosowano technike rozszerzen wektorowych procesora o
nazwie SSE oraz AVX. Budowe drzewa dopasowania skonstruowano w oparciu o single
linkage bazujgcej na liniowej zlozonosci pamigciowe;.

Cenne jest wprowadzenie miary kosztow insercji/delecji w relacji do dhugosci
porownywanych tancuchow.

Przeprowadzono tez analize porownawcza efektywnosci nowo opracowanego narzedzia
(FAMSA) wobec tradycyjnych narzedzi jak ClustalOmega, MAFFT, MUSCLE czy UPP
oraz Kalign2.

Wyniki realizacji wyrazone w pkcie 2 z listy tematow prezentuje publikacja H2, gdzie
opracowano modyfikacj¢ dotychczasowej wersji programu QuickProbs wprowadzajac
wersje QuickProbs2. Programy te dotycza identyfikacji stopnia podobieristwa sekwencji
aminokwasowych. Obie wersje tego programu s3 autorstwa Kandydata. Wielka zaleta
zastosowanego algorytmu jest mozliwogé identyfikacji pod-sekwencji oraz relacji

pomiedzy nimi. Stanowi to forme swoistego drzewa zmiennosci sekwengcji. Pytanie



dotyczy zgodnosci tak uzyskanego drzewa z drzewami filogenetycznymi. Analiza
poréwnawcza z innymi narzedziami dedykowanymi dla tego samego celu wskazuje
poprawg efektywnosci obliczeri programu QuickProbs2 nad MSAProbs czy PicXAA
poprzez skrécenie czasu obliczen.

Praca z indeksem H7 prezentuje przeglad narzedzi dla poréwnan sekwencji
aminokwaséw w lanicuchach bialek w skali milionowej liczby poréwnywanych
sekwencji. To wyzwanie zwigzane jest z nadchodzacym zapotrzebowaniem dla wielko-
skalowych obliczeri tego typu. Rozwazana jest mozliwo$¢ zastosowania algorytméw
glebokiego uczenia.

Pozycje z listy publikacji H4 i H5 zawierajg wyniki opracowania tematu okreslonego jako 2
na liscie osiggnigé naukowych Kandydata.

Zmiana operowaniem strukturg danych wprowadzita modyfikacj¢ programu Kmer-db, co
skutkuje zwigkszonym wykorzystaniem tego programu przez uzytkownikéw w systemie
otwartego dostepu tego oprogramowania.

Praca w pozycji H6 to realizacja zadan wymienionych w pkcie 4 listy osiagnied.

W' podsumowaniu dorobku nalezy stwierdzi¢, ze dotyczy on rozwoju w dziedzinie BIG
DATA. Ta dyscyplina o rosngcych wyktadniczo zasobach wymaga coraz lepszych szybszych
i efektywniejszych narzedzi. Wszystkie narzedzia, w opracowaniu ktérych Kandydat brat
udziat sg dost¢pne w sieci. Liczba uzytkownikow jest znaczaca.

Aktywno$¢ naukowa Kandydata wychodzi poza ramy podane jako osiggniecie naukowe
(punkty 1-4). Wyrazona zostala w 9-ciu rozdziatach w ramach monografii oraz w 9-ciu
artykutach w czasopismach punktowanych z listy JCR.

Tematyka naukowa w ramach przygotowan do uzyskania stopnia naukowego doktora
habilitowanego stanowi kontynuacj¢ tematyki opracowana w pracy doktorskiej. Oznacza to

konsekwentne specjalizowanie si¢ w okreslonej tematyce.

Liczne udzialy w konferencjach zaréwno przed uzyskaniem jak i po uzyskaniu stopnia
doktora dowodzi aktywnego zaangazowania w wybranej dziedzinie. Trzykrotny udziat w
organizacji konferencji w roli cztonka Komitetu Naukowego stawia Kandydata w srodowisku
specjalistycznym.

Cztery projekty badawcze z rolg wykonawcy ale i tez kierownika przed uzyskaniem stopnia

doktora oraz siedmiu po uzyskaniu stopnia doktora dowodzi konsekwentnego utrzymywania



aktywnoéci docenionej przez NCN. Cztery projekty przyznane przez Politechnike Slaska
prowadzone przez Kandydata wyraza lokalne uznanie fachowosdci i przygotowania do
realizacji projektow.
Oceng dorobku wyrazona za pomoca indeksu Hirscha to wg Web of Science: 8 oraz wg
Google Scholar; 11.
Ocena catosciowego dorobku wyrazona za pomocg IF to 123,028 natomiast liczba cytowar to

wg Web of Science 228 natomiast wg Google Scholar 433.

Kandydat legitymuje sie tez potwierdzeniem odbycia stazu zagranicznego w Centre for
Genomic Regulation, Barcelona, Hiszpania. Trwajacy trzy miesigce staz zaowocowat
Opracowaniem prototypowej implementacji protokotu umozliwiajacego analize
milionéw sekwengji na komputerze osobistym w przeciggu kilku godzin.

W dokumentacji dostepny jest tez zestaw dokumentéw potwierdzajacych znaczacy udziat
Kandydata w opracowaniach kolejnych publikacji potwierdzony przez wspétautoréw
przedstawionych do oceny publikacji.

Kandydat nie zglasza pozycji w dziedzinie aktywnosci dla srodowiska.

Jako uwage krytyczng musze poda¢ postugiwanie si¢ Kandydata adresem .gmail. Od
petnigcego role Autora korespondencyjnego oczekuje si¢ adresu wiarygodnego.

Inna uwaga dotyczy okreslenia »Sekwencja biatkowa”, ktére jest okresleniem
niejednoznacznym. Nalezy uzy¢ okreslenia sekwencji aminokwasowej. Analogicznie

sekwencje nukleotydowe nie sg okreslane jako sekwencje nici DNA tylko sekwencje

nukleotydowe.

Podsumowujac  ocene dorobku naukowego i zrealizowanego projektu badawczego
stanowigcego podstawe do ubiegania si¢ o stopien doktora habilitowanego nalezy stwierdzié,
ze aktywno$¢ dra inz. Adama Gudysia wpisuje sic w aktualne zapotrzebowania na nowe
narzgdzia informatyczne adresowane do zagadnien biologicznych w tym analiz sekwencji
nukleotydowych i aminokwasowych w szczegdlnosci. Powigkszajace si¢ dramatycznie
szybko rozmiary baz danych w postaci ogromnych zasobéw magazynujacych wyniki analiz
sekwencji oczekujg coraz bardziej sprawnych narzedzi. Aktywnos¢ naukowa Kandydata
wychodzi naprzeciw tym oczekiwaniom. Wspélpraca specjalisty w  dziedzinie
reprezentowanej przez dra inz. Adama Gudysia z zespotami eksperymentatoréw o profilu

biologicznym przyniesie znaczace osiggnigcia w genomice poréwnawczej.



Dorobek i osiggniecie naukowe dra inz. Adama Gudysia oceniam jako w pelni reprezentujace
do pelnienia samodzielnej aktywnosci naukowej w dziedzinie o niezmiernie istotnym
znaczeniu dla gwaltownie rozwijajacych sie dyscyplin eksperymentalnych dostarczajacych
cenne dane. Potrzeba dostepu do narz¢dzi o zaawansowanych mozliwosciach obliczeniowych
umozliwiajagcych okreslanie ogdlnych regut w dziedzinie zmiennosci gatunkowej jak i
znaczenia pojawienia si¢ mutacji w tym w procesach ewolucyjnych w szczegdlnosci. Badania
te poza aspektem naukowych majg istotne znaczenie praktyczne w formie analiz medycznych

oraz projektowania terapii w tym — zapewne w przyszlosci — terapii zindywidualizowane;j.

Oceniam dorobek dra inz. Adama Gudysia jako spetniajagce wymogi stawiane w art. 219 ust.
1. pkt. 2b Ustawy i wnosz¢ do Rady Dyscypliny Informatyka Techniczna i Telekomunikacja
o kontynuacje procedury i wdrazanie kolejnych jej etapéw w celu nadania stopnia doktora
habilitowanego w dziedzinie nauk inzynieryjno-technicznych w dyscyplinie: informatyka

techniczna i telekomunikacja
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