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1. Problematyka naukowa rozprawy 

Sekwencjonowanie genomu to proces pozyskiwania informacji 0 jego sekwencji 
nukleotydowej. Nukleotydy formuj~ cz~steczki kwasow nukleinowych DNA i RNA, a wiyc 
koduj~ informacjy genetyczn~, na ktorej w duzej mierze opiera siy funkcjonowanie 
organizmow. Cz~steczki DNA i RNA maj~ postac nici, a informacja genetyczna w nich 
zawarta, gdy rozwazamy tzw. struktury pierwszorzydow~, interpretowana jest jako sekwencja 
znakow odpowiadaj~cych poszczegolnym nukleotydom (A, C, G i T w przypadku DNA). 
Rozpoznanie wlasciwej sekwencji nukleotydowej badanego genomu lub jego fragmentu jest 
pierwszym krokiem na drodze do dalszych analiz i interpretacji pozyskanej wiedzy. 

Sekwencjonowanie realizowane jest obecnie z uzyciem zautomatyzowanych sekwenatorow, 
kt6re zwracaj~ na wyjsciu w jednym przebiegu miliony (nawet setki milion6w) kr6tkich 
sekwencji nukleotydowych, tzw. odczyt6w. Ilose takiej informacji do przetworzenia naraz, 
w celu zlozenia odczytow w dluzsze ci~gi lub wydobycia innej informacji, wymaga uzycia 
wyspecjalizowanych algorytmow. Proces ten komplikowany jest dodatkowo obecnosci~ 

blydow eksperymentalnych w danych. Z informatycznego punktu widzenia mamy do 
czynienia z przetwarzaniem sekwencji znakow za pomoc~ opracowywanych pod konkretny 
problem algorytmow, gdzie rozwi'lzywane problemy formulowane na gruncle 
kombinatorycznym s~ zwykle NP-trudne, a nawet te latwe obliczeniowo wymagaj~ 

optymalizacji ze wzglydu na olbrzymi rozmiar danych. 

Tej tematyce poswiycona jest przedlozona rozprawa, a rozwi~zania w niej zawarte odnosz~ 
siy do problemow efektywnego przetwarzania duzych zbiorow odczytow celem rozpoznania 
w nich i porownania krotkich podsekwencji 0 zadanej dlugosci k (k-merow) . Jest to cZysto 
realizowany etap wstypny w procesach skladania dluzszych sekwencj i nukleotydowych czy 
porownywanialdopasowywania sekwencji , z tego tez wzglydu potrzebne jest opracowywanie 
coraz to efektywniejszych algorytmow, dostosowywanych do rosn~cych zbiorow danych 
biologicznych i zawartych w nich blyd6w. Takie algorytmy w swojej rozprawie proponuje 
pan mgr inz. Marek Kokot, takze w wersji rownoleglej, uzupelniaj~c je 0 szczegolow~ analizy 
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ich zlozonosci obliczeniowej oraz 0 por6wnanie z innymi algorytmami. Uwzglydnione 
zostaly m.in. takie aspekty optymalizacji czasowej i pamiyciowej przetwarzania danych, jak 
oszczydniejszy dostyp do danych dyskowych, dostosowanie procedur do charakteru danych 
wejsciowych oraz innowacyjne rozwiqzania w zakresie sortowania danych. Tematyka ta moze 
bye zatem przedmiotem rozprawy doktorskiej w dyscyplinie informatyka techniczna 
i telekomunikacja. 

2. Opinia 0 rozprawie 

Rozprawa sklada siy z siedmiu rozdzia16w uzupelnionych 0 sekcje dodatkowe. W pierwszym 
rozdziale Doktorant wprowadza czytelnika w tematyky rozprawy, stawia tezy, omawia cel 
i zakres pracy. W rozdziale drugim zapoznaje czytelnika z kluczowymi dla zrozumienia 
rozprawy pojyciami z zakresu biologii molekulamej, a w rozdziale trzecim z zakresu 
informatyki. W rozdziale czwartym dokonuje przeglqdu istniejqcych algorytm6w, do kt6rych 
odwoluje siy w trdci rozprawy, realizujqcych sortowanie danych i zliczanie k-mer6w, a takze 
bioinformatycznych aplikacji sluzqcych przeprowadzaniu operacji por6wnania na zbiorach 
k-mer6w. 

Kolejne rozdzialy poswiycone sq przedstawieniu pracy wlasnej Doktoranta. Rozdzial piqty 
opisuje wszystkie nowe rozwiqzania algorytmiczne, zarnieszczone w trzech podrozdzialach 
dedykowanych trzem zagadnieniom przyblizonym w rozdziale czwartym: sortowaniu, 
zliczaniu k-mer6w w zbiorze odczyt6w i operacjom przeprowadzanym na zbiorach k-mer6w. 
Wszystkie rozwiqzania mialy na celu opracowanie algorytm6w 0 mniejszych wymaganiach 
czasowych i pamiyciowych niz wczesniejsze algorytmy. Kazdy z tych podrozdzial6w koilczy 
siy sekcjq obszemej analizy zlozonosci obliczeniowej algorytm6w. Opracowane zostaly dwa 
hybrydowe algorytmy sortowania (RADULS, RADULS2), dwa algorytmy zliczajqce k-mery 
(KMC2, KMC3) i narzydzie KMCtools operujqce na zbiorach k-mer6w. 

W rozdziale sz6stym przedstawione zostaly wyniki eksperyment6w obliczeniowych. 
Dzialanie nowych algorytm6w por6wnano z wieloma algorytmami innych autor6w: 
dwunastoma algorytmami sortowania w odniesieniu do bardzo malych tablic, szdcioma 
innymi algorytmami sortowania pozycyjnego lub og6lnego przeznaczenia, szescioma 
algorytmami zliczania k-mer6w i trzema narzydziarni do wykonywania operacji na zbiorach 
k-mer6w. W sumie uzyto szese platform sprzytowo-programowych, r6zniqcych siy rodzajem 
maszyny, procesorami, system em operacyjnym. R6wnolegle dzialanie algorytm6w 
sprawdzono na liczbie wqtk6w od 1 do ponad 60 w przypadku algorytm6w sortowania. 
Do test6w algorytm6w sortowania uzyto danych generowanych losowo, do test6w 
program6w wyznaczania i przetwarzania zbior6w k-mer6w uzyto danych rzeczywistych 
z sekwencjonowania genom6w piyciu organizm6w. Doktorant podsumowal uzyskane 
rezultaty w rozdziale si6dmym. 

Wyzej wymienione algorytmy powstaly przy wsp61udziale innych os6b, jednak wklad 
Doktoranta byl kluczowy. W przypadku algorytm6w RADULS, RADULS2, KMC3 
i KMCtools mgr inz. Marek Kokot byl pierwszym autorem publikacji (sposr6d trzech 
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autorow), w przypadku KMC2 byl on drugim autorem publikacji (sposrod czterech) po swoim 
promotorze. 

Tezy postawione w rozprawie odnosz1l siy do wszystkich zaproponowanych algorytmow 
i deklaruj,! pozytywny wplyw zastosowanych w nich nowych rozwi'!Zan algorytmicznych 
na czas obliczen i zapotrzebowanie na pamiyc. Wszystkie tezy znalazly uzasadnienie 
w przytoczonych wynikach. 

Formuluj,!c swoj,! oceny rozprawy, pragny na wstypie podkresli6 bardzo starann,! jej redakcjy, 
zarowno w warstwie tekstowej, jak i graficznej. Mgr inz. Marek Kokot w sposob czytelny 
i kompletny uj,!l w niej zagadnienia i podejscia istotne dla zrozumienia dalszej czysci 
rozprawy. Takze efekty wlasnej pracy przedstawil z dbalosci,! 0 wszelkie potrzebne szczegoly 
i odbior ze strony czytelnika. W ramach pracy Doktorant poswiycil siy badaniom zarowno 
z zakresu informatyki teoretycznej - analizie zlozonosci obliczeniowej algorytmow podpartej 
seri,! udowodnionych przez niego twierdzen - jak i bardziej praktycznym aspektom, 
obejmuj,!cym implementacjy i testowanie algorytmow na danych generowanych losowo 
i rzeczywistych. 

Do najwazniejszych osi,!gniyc badawczych przedstawionych w rozprawie zaliczylabym: 
- Opracowanie algorytmow RADULS i RADULS2, w ktorych pol'!czono rozne podejscia 
do sortowania danych w celu jak najlepszej optymalizacji tego procesu. Nalezy zwlaszcza 
podkresli6 pracy nad rozwi,!zaniem najtrudniejszego aspektu tych obliczen, sortowania wielu 
bardzo malych tablic. W testach oba te algorytmy okazaly siy szybsze od innych, przy czym 
zwykle RADULS2 uzyskiwal przewagy nad RADULS. Przewaga ta wynika w duzej mierze 
z zaimplementowania nowego rozwi'!Zania na etapie sortowania bardzo malych tablic. 
- Szczegolowe rozwi'!Zania zaimplementowane w algorytmie KMC3, kt6re przelozyly siy 
na znaczn'! oszczydnos6 czasu obliczen wzglydem algorytmu KMC2: wl,!czenie algorytmu 
RADULS, usprawniony odczyt skompresowanych plikow, zrownoleglenie procedur 
identyfikowania (k,x)-merow i k-merow w sekwencjach, optymalizacja procesu doboru 
sygnatur. W odniesieniu do procesu doboru sygnatur, na uwag~ zasluguj1l opracowane w tym 
celu metaheurystyka symulowanego wyzarzania oraz inne podejscia heurystyczne, doglybnie 
porownane w testach. 
- Bardzo obszem,! analizy zlozonosci czasowej i pamiyciowej algorytmow przeprowadzon1l 
dla ich wersji szeregowych i rownoleglych. Twierdzenia sformulowane i udowodnione przez 
Doktoranta rozci,!gaj,! siy na ponad 40 stron. 

Nalezy tez zwroci6 uwagy na przeprowadzone solidne eksperymenty obliczeniowe, 
obejmuj,!ce wyj'!tkowo duzo algorytmow innych autorow, szerokie spektrum zbiorow 
testowych i kilka platform sprzytowych, dziyki ktorym tezy postawione w rozprawie znalazly 
wiarygodne uzasadnienie. Doglybne zbadanie przez Doktoranta nowych rozwi'!Zan 
algorytmicznych i odniesienie siy do biez'!cego stanu wiedzy w takim stopniu, jak 
przedstawione w rozprawie, wskazuj,! na jego wysokie kompetencje w zakresie prowadzenia 
badan naukowych. 

W trakcie czytania rozprawy nasunyly mi siy pojedyncze uwagi krytyczne 0 niklym wplywie 
na jej odbior. Omawianie w rozdziale trzecim szeregu metaheurystyk, z ktorych do 
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wiykszosci brak jest odniesienia w dalszej cZysci rozprawy, uwazarn za niekonieczne. Dla 
sredniej liczby odczyt6w przypadajqcej na danq pozycjy w genomie preferujy nazwy 
glybokosc pokrycia, nie pokrycie, gdyz to drugie pojycie rozumiane jest takze jako czysc 
genomu majqca swojq reprezentacjy w odczytach. W tekscie wystqpily nieliczne liter6wki 
i blydy interpunkcyjne. 

Powyzsze uwagi nie podwaZajq wartosci rozprawy i mojej bardzo pozytywnej oceny pracy 
naukowej Doktoranta. Uzyskane przez niego rezultaty uwazam za znaCZqce dla dyscypliny 
informatyka techniczna i telekomunikacja. 

3. Podsumowanie 

Przedlozonq rozprawy uwazam za napisanq w spos6b przejrzysty, poprawny logicznie 
i metodologicznie. Pan mgr inz. Marek Kokot wykazal siy wiedzq i umiejytnosciami z zakresu 
informatyki w rozwiqzywaniu problem6w informatycznych i bioinformatycznych. 
Potwierdzil wagy swoich badan publikacjarni przyjytymi m.in. trzykrotnie w czasopismie 
z listy JCR Bioinformatics, najlepszym czasopismie z tego obszaru (200 punkt6w 
ministerialnych, 1F2019=5,610). Dwie z tych publikacji w Bioinformatics Sq bezposrednio 
zwiqzane z zawartosciq rozprawy, trzecia to efekt dalszych badan w zakresie identyfikacji 
i wykorzystania zbior6w k-mer6w. Wedlug bazy Web of Science cytowane byly one w sumie 
151 razy, a 290 razy wg G,oogle Scholar. 

Na podstawie wyrazonych powyzej opinii stwierdzam, ze rozprawa pt. "Wyznaczanie 
zbior6w pods16w sekwencji nukleotydowych w danych z sekwencjonowania genom6w" 
autorstwa mgr. inz. Marka Kokota spelnia warunki stawiane rozprawom doktorskim przez 
obowiqzujqcq ustawy 0 stopniach naukowych i tytule naukowym. Wnoszy 0 dopuszczenie tej 
rozprawy do publicznej obrony. 

Majqc na uwadze mocnq zar6wno warstwy teoretycznq, jak i praktycznq rozprawy, a takZe 
trzy publikacje mgr. inZ. Marka Kokota w Bioinformatics, wnoszy 0 wyr6znienie rozprawy. 
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