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RECENZIA osiggniecia naukowego i OCENA dorobku naukowego
przedstawionego w ramach rozprawy habilitacyjnej
dr Witolda Dyrki
w dziedzinie nauk inzynieryjno technicznych
w dyscyplinie inzynieria biomedyczna

Recenzja zostata wykonana w zwigzku z postepowaniem habilitacyjnym
dr Witolda Dyrki na podstawie decyzji Rady Doskonatoéci Naukowej z dnia 27
wrzesnia 2021 roku w sprawie powotania prof. dr hab. Dariusza Plewczyriskiego
w sktad komisji habilitacyjnej w roli recenzenta, przekazanej pismem do
Rektora Politechniki $laskiej w Gliwicach.

Postepowanie habilitacyjne dr Witolda Dyrki jest realizowane przez Rade
Dyscypliny Inzynieria Biomedyczna na Politechnice Slaskiej w Gliwicach, ktérej
przewodniczy prof. dr hab. inz. Marek Gzik. Recenzent otrzymat materiaty
niezbedne do przygotowania opinii na temat przyznania tytutu doktora
habilitowanego w dniu 21 listopada 2021 roku w formie papierowej oraz
elektronicznej (jako pamie¢ USB przestana pocztg) o czym niezwtocznie
powiadomit e-mailem Panig mgr inz. Patrycje Turziak reprezentujgca prof. dr
hab. inz. Marka Gzika i przystapit do przygotowania recenzji. Otrzymano
wniosek przewodni, dane wnioskodawcy, wykaz osiggnie¢ oraz kopie dyplomu
doktora nauk technicznych. Dodatkowo w wersji elektronicznej kopie prac,
oswiadczenia wspétautordw, kopie $wiadectw pracy oraz kopie decyzji o
otrzymaniu finansowania na realizacje projektu naukowego.
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Kandydat przygotowat cykl siedmiu publikacji powigzanych tematycznie
skupiajacych sie na bioinformatycznej charakteryzacji i modelowaniu
amyloidéw sygnatowych w uktadzie odpornosciowym grzybow i bakterii
wielokomérkowych, ktére ukazaty si¢ po obronie doktoratu. Wczesniejsza
praca doktorska dr Witolda Dyrki, obroniona z wyrdznieniem, poswigcona byla
innym zagadnieniom zwigzanym z modelowaniem struktury tréjwymiarowej
kanaféw jonowych pt. ,Structure prediction of a protein channel based on
probabilistic formal grammars and the continuous jon flow modef”. Zostata
przygotowana pod kierunkiem prof. dr hab. in:. Maftgorzaty Kotulskiej,
obroniona w dziedzinie nauk technicznych w dyscyplinie biocybernetyka i
inzynieria biomedyczna w Instytucie Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej
im. Macieja Natecza PAN. Recenzentami byli prof. dr hab. inz. Juliusz L.
Kulikowski oraz prof. dr hab. inz. Andrzej Polanski. Stopier zostat nadany
uchwatg Rady Naukowej Instytutu IBIB PAN dnia 31 stycznia 2012 roku.

I. Recenzja zaprezentowanego osiagniecia na ukowego

Przedstawione osiggniecie naukowe dr Witolda Dyrki sktada sie z serii
siedmiu artykuféw o wspdlnej tematyce opublikowanych w punktowanych
migdzynarodowych czasopismach po otrzymaniu doktoratu (rok 2012).
Dodatkowo Kandydat przedstawit omoéwienie w jgzyku polskim zawartych w
nich wynikéw, co skfada sie na autoreferat wraz z danymi bibliograficznymi.
Przedstawione artykuly opublikowane w latach 2014-2021 majg charakter
wieloautorski, w czterech publikacjach kandydat jest pierwszym autorem, zas w
trzech jest wspofautorem, w tym w dwéch na pozycji drugiej. Dodatkowo
zafaczono odwiadczenia wspétautoréw o wkladzie w opublikowane badania
potwierdzajgce istotng role dr Dyrki w prowadzonych badaniach naukowych.
Impact factor publikacji (5-F) oscyluje w okolicach 4, najwyiszy wspétczynnik
ma praca o IF=5.228 (2015) w czasopiémie Scientific Reports o trzech autorach
(A. Daskalov, W. Dyrka, S.J. Saupe) w ktérym dr Dyrka jest trzecim autorem.
Sumaryczny IF (2014-2019) publikacji wynosi 27.447, co jest stabym wynikiem
jak na kandydata do tytutlu doktora habilitowanego, ktére znajduje
odzwierciedlenie w niezbyt wysokim indeksie h Habilitanta (9).

Chciatbym jednak zwréci¢ uwage Szacownej Rady Dyscypliny oraz Rady
Doskonatosci Naukowej, na zaproponowany i zrealizowany przez Kandydata
rozwoj innowacyjnych metod teoretycznych w oparciu o probabilistyczne
gramatyki bezkontekstowe i ich zastosowania do modelowania sekwencji
amyloidowych. Odnosze wrazenie, ze kandydat do stopnia doktora
habilitowanego wykazat sie tutaj duza determinacja, uwaga, regularng pracg,



ale te? ciekawoscig poznawcza w taczeniu zaawansowanych modeli lingwistyki
formalnej, uczenia maszynowego, analizy i wizualizacji danych, oraz zagadnien
inzynierii biomedycznej, bicinformatyki i biologii obliczeniowej. Podkreéli¢
nalezy rozsadne wykorzystywania danych doswiadczalnych w treningu oraz
duzg wiedze w tematyce amyloidéw. Przedstawione publikacje Habilitanta sg
wigc wartosciowym krokiem w kierunku zrozumienia istotnych funkcjonalnie

cech sekwencji amyloidéw oraz wykorzystujg dodatkowo informacje
strukturalng (kontakty miedzy aminokwasami).

Tytui osiggniecia naukowego Kandydata: ,Bioinformatyczna charakte-
ryzacjia i modelowanie amyloidéw sygnafowych w ukfadzie odpornosciowym
grzybow i bakterii wielokomérkowych” jest poprawnie dobrany, cho¢ moie nie
podkresla istotnego dokonania zwigzanego z metodologia analizy sekwencji
biatek nie wymagajaca uliniowienia. Dr Dyrka opracowat nowatorskie podejécie
oparte o probabilistyczne gramatyki bezkontekstowe. Dzigki temu podejsciu
opracowat modele i algorytmy identyfikacji meta-rodzin motywow w oparciu o
podobienstwo sekwencyjne, strukturalne i funkcyine, co wykracza poza
wykrywalne na podstawie uliniowieh powigzania ewolucyjne.

Podsumowanie zaprezentowane przez Autora w Autoreferacie sugeruje
mozliwos¢ udowodnienia wczesnego ewolucyjnie pochodzenie mechanizmu
nieswoistej odpowiedzi odpornoéciowej opartego o biatka NLR. Dzigki nowym
metodom bioinformatycznym dodatkowo udowodniono rozpowszechnienie
amyloidéw sygnatowych powigzanych z biatkami NLR, co okresla ich réwniez
pierwotny charakter. Kandydat dzieki zaprezentowanej i przetestowanej
metodologii mégtby zajgé sie szerzej réwniez innymi przypadkami, ktére
okreslityby wczesne ewolucyjnie mechanizmy immunologiczne. Warto bytoby
zamies$ci¢ opis wstepnych wynikéw dla innych ukiadéw biatek wykorzystujgcych
podobny mechanizm sygnatowy. Taki wynik miatby istotne znaczenie w biologii
ewolucyjnej i immunologii oraz byé moze w immunogenomice ewolucyjne;.

Dodatkowo Kandydat zebrat dwa bardzo szerokie zbiory amyloidéw
sygnatowych (HRAM i BASS), co umozliwia trening nowych metod uczenia
maszynowego, czy wczesniej niewykonalne analizy poréwnawcze na tym
samym zbiorze danych. Autor wspomina, ze zostat przez Niego uogodiniony
model amyloidow sygnatowych w oparciu o gramatyki wykorzystujacy
zgromadzone dane. Meta-model umozliwia wyszukiwanie podobnego typu
motywow z wiekszg doktadnosdcia niz wczesnie] stosowane metody. Na koniec
Kandydat wspomina o opracowaniu nowych miar oceny jakoéci i metod
interpretacji tworzonych deskryptoréw, co jest istotnym dokonaniem.



Ponizej zamieszczam spis publikacji skfadajacych sie na osiggniecie
habilitacyjne dr Witolda Dyrki:

[C1] W.Dyrka, M.Lamacchia, P.Durrens, B.Kobe, A.Daskalov,
M.Paoletti, D.J.Sherman, S.J. Saupe. Diversity and variability
of NOD-like receptors in fungi. Genome Riology and Evolution
2014, 6:3137-3158. 5-IF: 3.926, IF (2014): 4.229, MNiSW
(2014): 35, cytowania: 12

(C2] A. Daskalov, W. Dyrka, S.J. Saupe. Theme and
variations: evelutionary  diversification of the HET-s
functional amyloid motif. Scientific Reports 2015, 5:12494. 5-
IFs 4.57%, IF (2018)z 5.228, MNisW (2015): 40, cytowania: 4

[C3] M. Lamacchia, W. Dyrka, A. Breton, S.J. Saupe, M.
Paoletti. Overlapping  Podospora anserina transcriptional
responses to bacterial and fungal non self indicate a
multilayered innate immune response., Frontiers in Microbiology
2016, 7:471. 5-IF: 4.926, IF (2016): 4.076, MNiSW (2016): 35,
cytowania: 8

[C4] B.M. Konopka, M. Marciniak, W. Dyrka, Quantiprot — a
Python package for gquantitative analysis of protein seguences.
BMC Bioinformaties 2017, 18:339. 5-IF: 3.213, IF (2017}:
2.913, MNiSW (2017)Y: 35

[C5] W. Dyrka, M. Pyzik, F. Coste, H. Talibart, Estimating
probabilistic context-free grammars for proteins using contact
map constraints. Peerd 2019 7:e655%. 5-IF: 2.810, IF (2019) :
2.379, MNiSW (2019): 100, cytowania: 1

[C6] W. Dyrka, V. Coustou, A. Daskalov, A. Lends, T.
Bardin, M. Berbon, B. Kauff- mann, C. Blanchard, B. Salin, A.
Loquet, S5.J. Saupe. Identification of NLR-associated amyloid
signaling motifs in bacterial genomes. Journal of Molecular
Biology 2020 432(23):6005-6027. 5-IF: 4.783, IF (2019): 4.760,
MNiSW (2020): 14¢

[C7] W. Dyrka, M. Gasior-Giogowska, M. Szefczyk, N. Szulc.
Searching for universal model of amyloid signaling motifs

using probabilistic context-free grammars. BMC Bioinformatics
2021 22:222. 5-IF: 3.213, IF (2019): 3.242, MNiSW (2021): 100

Zamieszczone w powyzszych publikacjach wyniki precyzyjnie definiuja
osiggnigcie naukowe przedstawione przez Habilitanta. Zgodnie z wymogami
stopnia doktora habilitowanego przedstawione prace s3 spéjne tematycznie.
Wartos¢ naukowa zawarta w pracach zostata obiektywnie oceniona przez
recenzentow w szeéciu migdzynarodowych czasopismach w ktérych ukazaty sie
manuskrypty. Moja rolg jako recenzenta w procesie habilitacyjnym jest raczej
szersza ocena wartosci i jakosci samego odkrycia. Weryfikacje opisanych w
publikacjach danych doswiadczalnych, metodologii komputerowej analizy
danych pozostawi¢ nalezy czytelnikom, recenzentom oraz $rodowisku
naukowemu inzynierii biomedycznej. Srednio jedna praca rocznie wchodzgca w



sktad przedstawionego osiggnigcia od 2014 roku do 2021 stanowi
potwierdzenie spéjnego rozwoju naukowego Kandydata.

Pierwsza z prac cyklu [C1] skupia sie na bioinformatycznej analizie
rodziny biatek NLR w krdlestwie grzybow, ktére wchodzg w skat adaptacyjnego
systemu  immunologicznego. Dr Dyrka  wykonat wiekszos¢  prac
bioinformatycznych, uczestniczyt w planowaniu i pisaniu manuskryptu,
przygotowaniu czesci Figur publikacji. Zaprojektowat i zaimplementowat
ztozone potoki zbierania, przetwarzania i analizy danych.

W drugiej pracy cyklu [C2] przedstawia wyniki analizy amyloidowego
motywu sygnatowego HET-s. Stworzono zbiér motywéw HRAM podobnych do
HET-s. Zwrdécié nalezy uwage na skonfrontowanie przewidzianych kontaktow ze
strukturg przestrzennga biatek. Habilitant zaplanowat i przygotowat wiekszoéé
procedur bioinformatycznych, w tym opracowat procedurg identyfikacji
motywéw HRAM o wysokiej czutosci i specyficznodci. Wykonat analize skupien
motywow sekwencyjnych. Przygotowal réwnie:z czesC Figur w publikacji
ilustrujgcych wyniki, opisat w publikacji stworzony potok przetwarzania danych,
oraz przedstawit zaimplementowang metodologie.

W trzeciej pracy cyklu [C3] zawierajgcej poréwnanie zmian w transkrypcji
genomu grzyba Podospora anserina w dwdch przypadkach ilustrujgcych
dwupoziomowy model odpowiedzi immunologicznej. Dzieki podobienstwu
transkrypcji w reakeji niekompatybilnoéci heterokariotycznej oraz w trakcie
odpowiedzi na infekcje bakteriami Serratia, autorzy wykazali role biatek NLR
indukujgcych $mieré komérki jako ostatnig linig obrony immunologiczne;j.
Kandydat wykonat czeéé analiz bioinformatycznych, dosé¢ standardowych:
szukanie homologdw, identyfikacja ortologéw, charakteryzacja adnotacji. Brat

udziat w przygotowaniu wizualizacji danych oraz w przygotowaniu tekstu
publikacji.

Z kolei w pracy [C4] stanowiacej typowe ,application note”
przedstawiony zostat pakiet quantiprot dostarczajgcy klasy i funkcje zwiazane z
ilosciowq charakteryzacjg sekwencji biatek w oparciu o analize rekurencji oraz
n-gramy. Kandydat byt pomystodawcy oraz gldwnym wykonawca pakietu
programistycznego, oraz wiodgcym autorem tekstu pu blikacji oraz zawartych w
niej figur. Podkresli¢ naleiy, ie pakiet zostat udostepniony poprzez Python
Package Index, jest indeksowany w kanale Bioconda, za¢ kod Zrodfowy w jezyku

python zostat udostepniony na licencji MIT i znajduje sie w repozytorium git.e-
science.pl/wdyrka/quantiprot.



Praca [C5] skupia sie na zastosowaniu probabilistycznych gramatyk
bezkontekstowych do modelowania sekwencji biatek. Kandydat poprzez
wykorzystanie informacji o kontaktach miedzy aminokwasami uzyskal lepsza
dyskryminacje modeli i wyiszg zgodno$¢ deskryptoréw ze strukturg
fragmentéw biatek. Metoda zostata zastosowana do zbioru amyloidéw typu
HET-s i porownana do modeli Markova. Co wiece] probabilistyczne gramatyki
bezkontekstowe mogg stuizy¢ do modelowania meta-rodzin wielu motywdw
biatkowych. Dr Dyrka zaproponowat nowatorskie podejicie, byt giéwnym
wykonawca oraz autorem publikacji. Opracowany program w jezyku C++ zostat
udostepniony na licencji GNU Public License v3.0 i znajduje sie w repozytorium
git na portalu e-science.pl.

Publikacja [C6] zawiera zidentyfikowane 10 rodzin motywoéw
amyloidowych BASS w bakteriach i archeonach uzyskanych dzieki modelowaniu
statystycznym oraz analizie skupied. Stanowi to system odpowiedzi
immunologicznej analogiczny do NLR w grzybach i wykazuje agregacje krzyzowa
pomiedzy amyloidami bakteryjnymi i ludzkimi. Wybrane typy motywow zostaly
pozytywnie zweryfikowane eksperymentalnie. Wktad Kandydata polega na
udziale w konceptualizacji projektu, zaprojektowaniu, implementacji oraz
opisie potokéw przetwarzania bioinformatycznego. Dodatkowo zidentyfikowat
biatka Bell i NLR przeszukujac ponad 120 tysigce genoméw bakterii oraz

archeonéw. Przygotowat czes$é tabel oraz ilustracji w publikacji, oraz czes¢
tekstu.

Ostatnia  publikacja [C7] stosuje  probabilistyczne  gramatyki
bezkontekstowe do modelowania amyloiddw sygnhatowych. Proces uczenia
gramatyk wykonany zostat na zbiorze 10 rodzin motywéw BASS z bakterii.
Modele te mogg stuzyé do wykrywania innych tego typu motywéw przy
zachowaniu wysokiej specyficznosci. Podkreéli¢ nalezy, Ze jest to jedyna
owczesnie dostepna metoda budujgca modele dla meta-rodzin. Kandydat byt
pomystodawcg i jedynym programistg, bioinformatykiem oraz gtéwnym
autorem artykutu. Kod Zrédfowy w jezyku C++ zostat udostepniony na licencji
GNU Public License v3.0 w repozytorium git portalu e-science.pl.

Podsumowujgc, Kandydat przedstawit cykl powigzanych tematycznie
siedmiu publikacji pod zbiorczym tytutem ,Bioinformatyczna charakteryzacja i
modelowanie amyloidéw sygnatowych w ukfadzie odpornosciowym grzybow i
bakterij wielokomdrkowych” . Dodatkowym uzupetnieniem cyklu
recenzowanych publikacji z punktowanych czasopism sg trzy rozdziaty w
monografiach naukowych. Wyniki zaprezentowane w publikacjach byty takze



weryfikowane w trakcie referatéow ustnych (trzy wystgpienia) oraz w formie
plakatéw (na czterech konferencjach).

Centralnym wynikiem zestawu prac jest modelowanie motywow
sekwencyjnych metodami lingwistyki formalnej [C4], ocena gramatycznych
deskryptorow sekwenciji biatkowych, wykorzystanie map kontaktéw w uczeniu
probabilistycznych gramatyk bezkontekstowych [C5], alternatywne metody
uczenia probabilistycznych gramatyk bezkontekstowych oraz na koniec
propozycja uogdlnione] gramatyki amyloidéw sygnatowych [C7]. Zauwazyé
nalezy tez regularng autorska submisje rozwijanego przez Kandydata
oprogramowania do publicznie dostgpnych repozytoridw (np. git), co nadal
niestety nie jest jeszcze standardem w codziennej pracy bioinformatykéw.
Chciatbym takg dobrg praktyke naukowa podkregli¢ i pochwalic.

Istotnym potwierdzeniem samodzielnoéci naukowej Kandydata wg.
recenzenta sa wiasnie wyniki zamieszczone w tej sidmej [C7] i ostatniej pracy
cyklu gdzie Habilitant zaréwno przeprowadzit omawiane powyiej badania
teoretyczne in silico a dodatkowo zainicjowat walidacje doswiadczalna
wybranych motywéw sekwencyjnych przewidzianych przez gramatyki jako
amyloidy sygnatowe. Doéwiadczenia zostaly wykonane przy wykorzystaniu
zsyntezowanych przez dr M. Szefczyk z Wydziatu Chemicznego PWr zwiazkdw
oraz zweryfikowane eksperymentalnie metodami spektroskopii  bliskiej
podczerwieni, mikroskopii sit atomowych oraz barwienia Congo Red przez dr M.

Gasior-Gtogowska z Wydziatu Podstawowych Probleméw Techniki Politechniki
Wroctawskiej.

Krétki czas ktory uplynat od ukazania sie ostatniej publikacji Habilitanta
utrudnia ocene i bardziej precyzyjne oszacowanie liczby spodziewanych
cytowan w kolejnych latach, ktore wigza sie z wplywem osiagnieé Dr. Dyrki na
wybrang przez Niego jako habilitacyjng dyscypling nauki. Czy zaproponowana
metodologia probabilistycznych gramatyk bezkontekstowych do modelowania
sekwencji biatek rozwijana w kontekécie amyloidéw, ktérg moina zastosowac
do innych probleméw biologii molekularnej, zréznicowanych zbioréw danych
zawierajgcych sekwencje biatkowe, uwzglednienie cech strukturalnych w celu
opisania za pomocy tego podejécia zwiazku migdzy sekwencjg, strukturg i
funkcjg istotnie wptynie na zrozumienie tej relacji? Myéle, ze dowiemy sie w
nadchodzacych latach wraz z dalszym wzrostem liczby cytowan.



Podsumowuijgc, chciatbym przytoczyé najwaziniejsze wg. Kandydata
osiagnigcia bicinformatyczne w dyscyplinie inzynierii biomedycznej sktadajgce
sig na zaprezentowany cykl powigzanych tematycznie artykutow naukowych:

* zaprojektowanie i implementacja potoku bioinformatycznego do
identyfikacji i analizy biatek rodziny NLR oraz powigzanych z nimi amyloidow
sygnatowych [C1, C2, C6];

® zastosowanie opracowanego algorytmu do identyfikacji i
charakteryzacji biatek NLR w grzybach, co umozliwito do uznania biatek NLR za
czgs$c systemu nieswoistej odpowiedzi odpornosciowej grzybow [C1];

® Zzastosowanie potoku bioinformatycznego do identyfikacji rodzin
amyloidow sygnatowych HRAM w grzybach i BASS w bakteriach [C2, Co];

* poprawienie doktadnodci detekeji amyloidéw sygnatowych u grzybéw i
bakterii [C2, C6];

* zaproponowanie i zaimplementowanie probabilistycznych gramatyk
bezkontekstowych do modelowania sekwencji biatkowych, ktére poprawity
jakod¢ detekcji w poréwnaniu do wczesniej uzywanych profili ukrytych modeli
Markova [C5];

® Opracowanie nowatorskiego schematu uczenia gramatyk z
wykorzystaniem map kontaktow, czyli informaciji tréjwymiarowej [C5]:

° zaproponowanie i napisanie kodu programistycznego tworzacego
unikalny pakiet oprogramowania PCFG-CM do tatwego zastosowan
probabilistycznych gramatyk bezkontekstowych do modelowania i analizy
sekwencji biatkowych [C5, C7];

* zaproponowanie uogélnionego modelu amyloidédw sygnatowych o
wyzsze] czutosci detekcji dzieki praktycznemu wykorzystaniu probabilistycznych
gramatyk bezkontekstowych [C7].



ll. Ocena dorobku naukowego, dydaktycznego i organizacyjnego

Dr Witold Dyrka obronit prace doktorska pt. ,Structure prediction of a
protein channel based on probabilistic formal grammars and the continuous ion
flow model” uzyskujgc stopieA doktora nauk (PhD) w dziedzinie nauk
technicznych w dyscyplinie biocybernetyka i inzynieria biomedyczna. Praca
zostata przygotowana w 2012 roku pod kierunkiem profesor dr hab. inz.
Matgorzaty Kotulskiej.

Po obronie doktoratu Habilitant odbyt dwuletni staz podoktorski {2012-
2014) we francuskim instytucie naukowym INRIA Bordeaux we Francji w
zespole MAGNOME prof. Davida Shermana pracujgc nad tematem ,Grammar
inference for generative modeling of pathogen recognition”. Nastepnie odbyt
juz tylko jedno-miesieczny pobyt w 2015 roku w CNRS, Bordeaux, Francja, ktory
trudno zaliczy¢ jako drugi niezalezny staz podoktorski. Po powrocie pracowat
przez rok jako asystent naukowo-badawczy na Wydziale Podstawowych
Problemdéw Techniki w Instytucie Inzynierii Biomedycznej i Pomiarowej na
Politechnice Wroctawskiej. Od 2016 roku pracuje w Katedrze Inzynierii
Biomedycznej na Politechnice Wroctawskiej najpierw jako adiunkt naukowy (do
2019 roku) a nastepnie jako adiunkt badawczo-dydaktyczny.

Habilitant kierowat do tej pory pojedynczym wtasnym projektem
badawczym od marca 2016 do lipca 2019 roku uzyskanym w ramach konkursu
SONATA o numerze 2015/17/D/ST6/04054 pt. ,Lingwistyka formalna w
proteomice — modelowanie, analiza i poréwnanie hipotez” z budzetem 472 200
zt. Dr Witold Dyrka byt po doktoracie wykonawcg w jednym projekcie polskim
oraz jednym zagranicznym, oraz wiodacym naukowcem w jednym projekcie
polskim. Dodatkowo od 2020 roku jest wykonawcg w grancie Narodowego
Centrum Nauki OPUS 2019/35/B/NZ2/03997 pt. ,,Wyznaczenie wzoréw
interakcji  krzyzowych miedzy  biotkami amyloidowymi” pracujac pod
kierownictwem znanej miedzynarodowo specjalistki tematyki amyloidéw w
Polsce prof. Mafgorzaty Kotulskiej.

Sumaryczny impact factor wedtug listy Journal Citation Reports (JCR),
zgodnie z rokiem opublikowania wynosi 48.892, w tym przed doktoratem 6.818
za$ po doktoracie 42.074, co jest przecigtnym wynikiem. Liczba cytowan
publikacji wedtug bazy Web of Science (WaS) wynosi dla wszystkich artykutow:
16S, w tym bez autocytowar jakiegokolwiek autora: 96, a wytaczajgc samo-
Cytowania: 155. Publikacje przed doktoratem to 39 cytowan (w tym 25 bez
autocytowan), zas po doktoracie to 130 (w tym 71 bez autocytowarn)



Wzmiankowany Indeks Hirscha wedtug bazy Web of Science (WoS) dla dr.
Witolda Dyrki wynosi 7. Wypracowana punktacja ministerialna z roku publikac;ji
wynosi 744, w tym 94 przed doktoratu, do 2018 265, zas od 2019 do dzi¢ 385.

Dorobek publikacyjny Kandydata nie wchodzacy w skiad osiggniecia
naukowego obejmuje 2 artykufy badawcze przed doktoratem o I rzedu 3, oraz
4 po doktoracie. W sumie catkowity dorobek dr Witolda Dyrki obejmuje 13
pozycji w punktowanych czasopismach oraz szeéé opublikowanych rozdziatow
w monografiach naukowych (3 po doktoracie). Jest to niestety niezbyt wiele jak

na prawie 10 okres rozwoju naukowego po doktoracie, obejmujacy dwuletni
okres stazu po-doktorskiego.

Habilitant wygtosit w tym czasie pig€ (w sumie dziewied) referatéw na
polskich i miedzynarodowych konferencjach tematycznych, oraz zaprezentowat
piec (w sumie w trakcie cafej kariery naukowej 15) posteréw na konferencjach

w Polsce i poza granicami kraju, wyglosit trzy komunikaty ustne. Opracowat trzy
pakiety oprogramowania naukowego.

Habilitant ma udokumentowane osiggniecia dydaktyczne na kierunku
Inzynieria biomedyczna na Wydziale Podstawowych Probleméw Techniki
Politechniki Wroctawskiej. Unowoczeénit programu nauczania informatyki
poprzez przygotowanie i wprowadzenie nowych kursdw: Wprowadzenie do
programowania | Techniki programowania dla | stopnia oraz Jezyki
programowania do zastosowari biomedycznych dla Ii stopnia. Prowadzit Wistep
do bioinformatyki dla | stopnia na specjalnosci informatyka medyczna. Petna

lista uruchomionych, zmodernizowanych i prowadzonych wyktadéw obejmuje
siedem pozycji od 2013 roku.

Dr Witold Dyrka opiekowat sie z sukcesem czworka magistrantéw oraz
byt promotorem pigtnastu prac inzynierskich obronionych na kierunku
inzynieria biomedyczna na Wydziale Podstawowych Problemdéw Techniki
Politechniki Wroctawskie]. Dwie prace magisterskie powstaly w jezyku

angielskim, dwie prace powstaly we wspotpracy z jednostkami zewnetrznymi
(szpital i uczelnia).

Kandydat nie wypromowat zadnego doktoranta. Nie wykazuje funkcji
promotora pomocniczego czy opiekuna naukowego doktoranta, co jest

powaznym problemem, ktéry nie mozna wyttumaczy¢ zagranicznym trybem
rozwoju kariery naukowej.



Kandydat byt cztonkiem komitety programowego (2013) oraz
organizacyjnego {(2018) Sympozjum Polskiego Towarzystwa
Bioinformatycznego, oraz wspétprzewodniczacym (2018) i cztonkiem komitetu
programowego (2020) International Conference on Grammatical Inference. Sg
to tylko dwie konferencje: polska i migdzynarodowa. Habilitant nie prowadzit
réwniez warsztatéw czy popularnonaukowych wykiadéw, a przynajmniej nie
informuje o tym w wyrainy sposéb. Moze to dziwié w sytuacji kiedy jest
autorem  wyspecjalizowanego oprogramowania, ktére moze znalesé
zastosowanie w analizach sekwenc;ji biatkowych i peptydowych w wielu
projektach naukowych. Recenzent nie byt w stanie samodzielnie zweryfikowaé
istnienia takich wystgpien, tak wiec musimy roboczo zatoiyé, ze ich nie byto.

Kandydat nie moze réwniez wykaza¢ sig  zadnymi wykonanymi
ekspertyzami, udziatem w zespotach eksperckich i konkursowych (z wyjatkiem
komisji konkursu PTBI na najlepszg pracg licencjacka i inzynierska, oraz rola
recenzenta PTBlI w konkursie na najlepsza pracg magisterska), czy funkcja
recenzenta w projektach miedzynarodowych i krajowych.

Kandydat po doktoracie podjat sie petnienia funkcji recenzenta publikacji
W szesciu czasopismach migdzynarodowych o punktacji ministerialnej réwniej
100 lub 140 (Machine Learning i Scientific Reports).

Dr Witold Dyrka nie bierze udziatu w komitetach redakcyjnych i radach
naukowych czasopism. Od roku 2010 roku jest cztonkiem Polskiego
Towarzystwa Bioinformatycznego.

Interesujaco prezentuje sie informacja o wspoélpracy z otoczeniem
gospodarczym, w tym wykaz dorobku technologicznego, wspétpraca z firmami
komercyjnymi oraz wdrozona technologia platformy webowej pathoplatform.

Kandydat nie otrzymat nagréd i wyréznien (poza wyréinieniem pracy
doktorskiej), nie brat réwnie: udziatu w miedzynarodowych konsorcjach i
sieciach badawczych. Co wiecej nie ma tez dofwiadczenia w kierowaniu
projektami realizowanymi w rozlegtej wspotpracy z naukowcami z innych
osrodkéw polskich lub zagranicznych. Ma pewne doswiadczenie we wspdtpracy
z przedsiebiorcami.



Brak wypromowanego co najmniej jednego doktoranta oraz
nieprzekonujgca aktywnosé organizacyjna, niewielka aktywno$¢ recenzencka i
popularyzatorska budzi spore watpliwosci Recenzenta. Jednak zauwazalny
dorobek dydaktyczny, publikacyjny, konferencyjny Habilitanta, opracowane
pakiety oprogramowania udostepnione na licencji otwartej, wspétpraca z
otoczeniem gospodarczym stanowig wystarczajgce uzupetnienie
podstawowego osiggnigcia  naukowego przedstawionego w procesie

habilitacyjnym. Stanowi tez dobry prognostyk na przysziosé i dalszy rozwdj
kariery naukowej Habilitanta.

ll. Wniosek koricowy

Dorobek naukowy i wybrane osiggniecie naukowe przedstawione w
formie cykiu siedmiu publikacji nt. »Bioinformatyczna charakteryzacja i
modefowanie amyloidéw sygnatowych w uktadzie odpornosciowym grzybéw i
bakterii wielokomérkowych” dr Witolda Dyrki, jak rowniez Jego dorobek
dydaktyczny, naukowy i konferencyjny spetniajg ustawowe i Zwyczajowe
warunki do ubiegania sie o stopieri naukowy doktora habilitowanego, o ktorych
mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o
szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. 2 2018 r. poz. 1668 ze zm.)

]

Wnoszg zatem o dopuszczenie kandydata do daiszych etapow postepowania
habilitacyjnego.
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