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Recenzja
osiagnigcia naukowego dr inz. Tomasza Zoka nt.
Metody obliczeniowe do analizy niekanonicznych struktur kwaséw nukleinowych
(na podstawie cyklu 7 publikacji powigzanych tematycznie)

w zwigzKku z Jego wystapieniem o nadanie stopnia naukowego doktora
habilitowanego w dziedzinie nauk inZynieryjno-technicznych w dyscyplinie
informatyka techniczna i telekomunikacja
oraz
ocena jego dorobku naukowego i organizacyjnego

Niniejsza recenzja zostala przygotowana w odpowiedzi na pismo Dziekana Wydzialu
Informatyki Politechniki Poznanskiej Pana prof. dr hab. inz. Andrzeja Jaszkiewicza z dn.
14.12.2021 w zwigzku z postepowaniem habilitacyjnym dr inz. Tomasza Zoka.

Habilitant jest zatrudniony na stanowisku adiunkta w Instytucie Informatyki Politechniki
Poznanskiej (PP). Tytul zawodowy inzyniera informatyki uzyskat na PP, Wydzial Informatyki i
Zarzgdzania w 2010 1. Tytul magistra informatyki uzyskal na PP, Wydziat Informatyki w 2011 r.
Dyplom doktora nauk technicznych w dyscyplinie Informatyka réwniez uzyskat na PP, na
Wydziale Informatyki w 2018 r.

1. Opis osiggniecia naukowego — monotematycznego cyklu publikacji nt.
Metody obliczeniowe do analizy niekanonicznych struktur kwaséw nukleinowych

Monotematyczny cykl publikacji sklada sie z 7 artykuléw o lgcznej liczbie 87 stron,
opublikowanych w latach 2018-2021. Wszystkie artykuly opublikowano w wiodacych
czasopismach znajdujacych si¢ w bazie JCR (Journal Citation Reports). Jeden z artykuléw ([A1]) o
stosunkowo duzym IF'=6.937 jest samodzielnym artykutem Habilitanta, a pozostale 6 to publikacje
wieloautorskie. Liczba wspotautorow publikacji jest w zakresie od 2 do 9. W trzech
wspolautorskich publikacjach Habilitant jest pierwszym autorem. Sg to publikacje o réwniez
wysokim [F, wynoszacym IF=1417 ([A3]), IF=3.169 ([AS]) oraz IF=11.147 ([AT]).
Przedstawiona dokumentacja zawiera o§wiadczenia Habilitanta oraz wspélautorow wskazujaca
rodzaj ich udzialu w tych pracach. Z informacji Habilitanta zawartej w O$wiadczeniu oraz
oswiadczeniach wspétautorow wynika, ze Jego udziat w realizacji badan, ktérych wyniki stanowia
cykl publikacji byt znaczacy.



Wskazany przez Habilitanta cykl publikacji obejmuje nastgpujace prace:

[Al] BioCommons: a robust Java library for RNA structural bioinformatics. T. Zok.
Bioinformatics. 2021. doi:10.1093/bioinformatics/btab069
IF 2020: 6,937, MNiSW / MEiN 2019+: 200

[A2] RNAthor — fast, accurate normalization, visualization and statistical analysis of RNA
probing data resolved by capillary electrophoresis. J. Gumna, T. Zok, K. Figurski,

K. Pachulska-Wieczorek, M. Szachniuk. PLoS One. 2020. 15(10):¢0239287.
doi:10.1371/journal.pone.0239287

IF 2020: 3,240, MNiSW / MEIN 2019+: 100

[A3] New models and algorithms for RNA pseudoknot order assignment. T. Zok, J. Badura,
S. Swat, K. Figurski, M. Popenda, M. Antczak. International Journal of Applied Mathematics
and Computer Science. 2020. 30(2):315-324. doi:10.34768/amcs-2020-0024

IF 2020: 1,417, MNiSW / MEIN 2019+: 100

[A4] Topology-based classification of tetrads and quadruplex structures. M. Popenda, J.
Miskiewicz,

J. Sarzynska, T. Zok, M. Szachniuk. Bioinformatics. 2020. 36(4):1129-1134.
doi:10.1093/bioinformatics/btz738

IF 2020: 6,937, MNiSW / MEiIN 2019+: 200

[A5] ElTetrado: a tool for identification and classification of tetrads and quadruplexes. T. Zok,
M. Popenda, M. Szachniuk. BMC Bioinformatics. 2020. 21(1):40. doi:10.1186/s12859-020-
3385-1

IF 2020: 3,169, MNiSW / MEIN 2019+: 100

[A6] RNA-Puzzles toolkit: a computational resource of RNA 3D structure benchmark datasets,
structure manipulation and evaluation tools. M. Magnus, M. Antczak, T. Zok, J. Wiedemann,
P. Lukasiak, Y. Cao, J.M. Bujnicki, E. Westhof, M. Szachniuk, Z. Miao. Nucleic

Acids Research. 2020. 48(2):576—-588. doi:10.1093/nar/gkz1108

IF 2020: 16,971, MNiSW / MEiIN 2019+: 200

[A7] RNApdbee 2.0: multifunctional tool for RNA structure annotation. T. Zok, M. Antczak,
M. Zurkowski, M. Popenda, J. Blazewicz, R.W. Adamiak, M. Szachniuk. Nucleic Acids
Research. 2018. 46(W1):W30-W35. doi:10.1093/nar/gky314

IF 2018: 11,147, MNiSW / MEIN 2019+: 200, MNiSW 2010-2018: 40

2. Ocena osiagniecia naukowego

Przedtozony cykl publikacji stanowiacy osiagniecie naukowe dotyczy wybranych problemow
obliczeniowych interdyscyplinarnej dziedziny jaka jest bioinformatyka, tgczaca w sobie biologie 1
informatyke jak tez wykorzystujaca narzedzia matematyki. Rozpatrywane problemy obliczeniowe
zwigzane sa z analiza struktur kwaséw nukleinowych, w szczegdlnosci tzw. struktur
niekanonicznych. Zagadnienia biologiczne przeplatajg si¢ tu z zagadnieniami informatycznymi i sg
one zwykle zrdédlem probleméw, ktdére mozna rozwigza¢ skutecznie z uzyciem metod
informatycznych i matematycznych. Widoczne jest tu tez sprzezenie zwrotne: uzyskane
rozwigzania matematyczno-informatyczne umozliwiaja nowe spojrzenie na zagadnienia



biologiczne i pozwalajg na dalszy postgp w zakresie wiedzy biologicznej. ~ Glowne zagadnienia
zwigzane z powyzsza tematyka to motywy kwadrupleksow i pseudowezléw, metody oparte o
trygonometryczng reprezentacje strukturalng oraz eksperymenty probkowania chemicznego RNA.

W swojej ocenie skupi¢ sie, przede wszystkim, na aspektach informatycznych cyklu
publikacji. Przygladajac sie tematyce badawczej przedstawionej w cyklu publikacji mozna
stwierdzié, ze widoczne sa cztery nurty powigzanych ze sobg logicznie kierunkow badan,
odzwierciedlajacych zainteresowania badawcze Habilitanta. Ponizej przedstawiam zwigzla analizg
uzyskanych przez Habilitanta wynikéw w tych poszczegdlnych nurtach wraz z odniesieniami do
prac tworzgcych cykl publikacji.

Nurt 1: Analiza kwadrupleksow DNA i RNA.

Glownym celem tego nurtu prac byla analiza kwadrupleksow - niekanonicznych,
czteroniciowych struktur powstajacych we fragmentach kwaséw nukleinowych bogatych w
guanine. Ten nurt badan w cyklu prac tworzacych osiggniecie naukowe jest reprezentowany przez
artykuly [A7], [AS5] oraz [A4].

Pierwszym zagadnieniem, na ktérym skupil si¢ Habilitant byla wizualizacja ~struktury 2D
kwadrupleksow. Istniejace aktualnie metody wizualizacji oparte na diagramach w postaci pary
symboli zgodnie z notacjg Leontisa-Westhofa sktadaja si¢ z duzej liczby symboli, przez co s3
trudne w interpretacji. W pracy [A7] Habilitant opisal wprowadzone do opracowanego nowego
narzedzia wizualizacji RNApdbee 2.0 alternatywne symbole dla par niekanonicznych, dzigki
ktorym udato sie wizualizowaé kwadrupleksy w sposob bardziej czytelny. Dodatkowo, Habilitant
rozszerzyl to narzedzie o mozliwoé¢ analizy niekanonicznych zaleznosci miedzy tancuchami.
Umozliwito to wizualizacje kwadrupleksow 2- 1 4-niciowych.

Kolejnym zagadnieniem rozpatrywanym przez Habilitanta i zwigzanym z analizg
kwadruplekséw jest ich klasyfikacja w oparciu o strukturg 2D. W pracy [A4] Habilitant
zaproponowal nowa klasyfikacje okreslana jako ONZ, ktérej nazwa ma zwigzek z ksztaltami jakie
powstaja przez przesledzenie interakeji w tetradzie. Klasyfikacje ONZ mozna uogéIni¢ do poziomu
kwadrupleksow i rozszerzy¢ do klasyfikacji ONZM poprzez stworzenie dodatkowej klasy M
zawierajacej kwadrupleksy z tetradami réznych typow ONZ. Przy opisie kwadrupleksu, do klasy
ONZM dodaje sie rowniez informacje o kierunkach traktow.

Klasyfikacja ONZ dla tetrad i ONZM dla kwadrupleksow to nowatorska metoda opisu tych
Zlozonych struktur czteroniciowych. Jako jedyna uwzglednia informacje o interakcjach
niekanonicznych pomiedzy nukleotydami tworzgcymi tetradg. Dzigki temu ONZ/ONZM pozwala
pogrupowaé kwadrupleksy wg. podobienstwa w topologii struktury drugorzedowe;.

W celu ukazania strukturalnych réznic pomiedzy klasami ONZM, Habilitant opracowal nowy
sposéb zapisu struktury drugorzedowej, ktory bazuje na notacji kropkowo-nawiasowej (ang. dot-
bracket notation). Zaproponowany zapis pozwala przesledzi¢ cala informacje o strukturze 2D
kwadrupleksu. Habilitant zaproponowat rowniez dedykowany sposéb wizualizacji kwadrupleksow
na podstawie zapisu two-line dot-bracket, uzyskujac w ten sposob spdéjny diagram, na ktérym
mozna przesledzi¢ kazda tetradg.

Nowa klasyfikacja, sposdb zapisu oraz metoda wizualizacji lukowej zostaly zaimplementowane
w narzedziu o nazwie ElTetrado i opisane w pracy [AS5] wraz z opracowanymi algorytmami. Na
podstawie wspotrzednych 3D znajdywane sa tam  pary niekanoniczne oraz oddzialywania
warstwowe miedzy nukleotydami. W ramach tego narzedzia opracowano szereg algorytmow, w
szezegdlnosei:  shuzacych do stworzeniu instancji skierowanego grafu RNA z etykietowanymi
tukami (Algorytm 1), do odnalezienia tetrady (Algorytm 2) w postaci cyklu o dtugosci 4, do
stworzenia pelnego, wazonego krawedziowo grafu nazwanego grafem tetrad (Algorytm 3) i
wyszukiwanie w nim $ciezki Hamiltona o maksymalnej sumie wag, odpowiadajacej kolejnosci



utozenia tetrad w kwadrupleksie oraz laczenia par tetrad w kwadrupleksy oraz ich klasyfikacja
(Algorytm 4).

W ramach badan nad kwadrupleksami, Habilitant zrealizowat system, ktory wykorzystat do
przeanalizowania wszystkich struktur kwaséw nukleinowych tworzonych eksperymentalnie.
System ten obstuguje réwniez struktury powstate przy zastosowaniu operatordw symetrii, technik
czgsto wykorzystywanych w przypadku kwadruplekséw. Dodatkowo, gromadzone dane sg
automatycznie aktualizowane w kazdym tygodniu i mozliwy jest dostep do zawsze aktualnych
statystyk zbiorczych oraz ich wizualizacji.

Nurt 2: Pseudowezty w strukturach RNA.

Ten nurt badan w cyklu prac tworzacych osiggnigcie naukowe jest reprezentowany przez
artykuly [A3][A1] oraz [A7]. Prace w ramach tego nurtu dotyczyly zagadnienia przewidywania
struktury drugorzedowej RNA z pseudoweztami, jej wizualizacji i opisania topologii.

W ramach tego zagadnienia Habilitant zaproponowat ilociowa miar¢ zlozonosci strukturalnej
RNA — tzw. rzad pseudowezla (ang. pseudoknot order) i sformutowat (praca [A3]) problem POA
(ang. pseudoknot order assignment problem) oraz zaproponowat kilka algorytmicznych podej$¢ do
jego rozwigzania. Instancja w problemie POA jest struktura drugorzedowa RNA w postaci zbioru
par. W pierwszym kroku kolejne sekwencyjnie pary grupowane sa w regiony. Kazdy region
zapisany jest jako uporzgdkowana trojka (i, j, n), gdzie i oraz j to indeksy skrajnej (najbardziej
zewngtrzne] pary), a n to liczba naturalna okreslajgca ile par tworzy region. Rozwigzaniem
problemu POA jest przypisanie kazdemu regionowi wartosci calkowitej psorder 0, w taki sposdb,
ze zadne dwa regiony tworzgce pseudowezel nie majg takiej samej wartosci psorder. Rozwiazania
oceniane sg przy pomocy dwuczesciowej funkeji oceny.

Habilitant zaproponowat model problemu POA oparty o nieskierowany, wierzchotkowo wazony
graf nazwany grafem konfliktow RNA i pokazal, ze rozwiazaniem dopuszczalnym problemu POA
bedzie kazde wierzchotkowe kolorowanie grafu, a rozwigzanie optymalne to takie, ktore
maksymalizuje funkcje oceny.

W pracy [Al] Habilitant przedstawil biblioteke BioCommons, ktéra zawiera implementacje
klasycznych podejs¢ do analizy pseudowezlow, funkcje do przetwarzania danych biologicznych, w
szczeglnosei  strukturalnych oraz m.in. klasy opisujace strukture drugorzedowag RNA.
Odnalezienie pseudoweztow mozliwe jest dzigki implementacji heurystyk elimination min-gain i
elimination max-conflicts oraz algorytmu programowania dynamicznego. Algorytm ten, podobnie
jak heurystyki, maksymalizuje jedynie jeden z dwéch komponentéw funkcji oceny, wiec nie
rozwigzuje problemu POA w sposob optymalny. Konsekwencja tego bylo dalsze rozszerzenie
biblioteki poprzez wykorzystanie modelu MILP (ang. mixed-integer linear programming), ktory
uwzglednia calosciowo funkcje celu. Rozwigzanie oparte o model MILP jest optymalne, co
umozliwito poréwnanie pozostatych algorytméw pod wzgledem jakosci, na podstawie
eksperymentdw obliczeniowych bazujgcych na wszystkich znanych strukturach z pseudoweztami.

Kolejnym zagadnieniem rozpatrywanym przez Habilitanta dotyczgcym pseudoweztéw byt
podziat struktury RNA na elementy. Podzial ten jest jednoznaczny w przypadku braku
pseudoweztow. Gdy jednak sg one obecne, konieczne jest zdefiniowanie, jak beda traktowane
przez metode podziatu. W pracy [A7] Habilitant zaproponowal rozwiazanie nieintuicyjne, w
ramach ktdrego przestrzenny uktad nukleotydow w istocie odpowiada zaproponowanemu
elementowi strukturalnemu. Rozwigzanie to zostalo zaimplementowane w ramach narzedzia
RNApdbee 2.0 przedstawionego dokladniej w pracy [A7] i moze ono stizyé do generowania
danych wejsciowych dla narzedzi uzywanych do przewidywania struktur 3D RNA, dla ktérych
szczegblnym wyzwaniem sg instancje zawierajgce rozgatezienia wielostronne.



Nurt 3: Poréwnywanie struktur w przestrzeni katdw torsyjnych.

W ramach tego nurtu prowadzono badania zwigzane z mozliwoécia poréwnywania coraz
bardziej rosnacej liczby uzyskanych eksperymentalnie struktur kwasow nukleinowych, o ktérych
informacje gromadzone sa w bazie PDB. Kluczowym elementem wszystkich metod operujacych
na zbiorach danych, w tym danych bioinformatycznych, jest definicja relacji migdzy ich
clementami i miary odleglosci miedzy nimi, a istniejgce aktualnie rozwigzania w tym zakresie maja
istotne wady. Habilitant zaproponowal nowg miarg, ktora ktadzie nacisk nie tylko na podobienstwa
lub odleglosci strukturalne, ale uwzglednia tez na inne aspekty. Zaproponowang miarg jest MCQ
(ang. mean of circular quantities), ktora Habilitant zdefiniowal w oparciu o reprezentacje
trygonometryczng struktur 3D, gdzie do opisu ksztaltu przestrzennego wykorzystuje si¢ wartosci
katdéw torsyjnych, czyli katow obrotow wokol wigzan atomowych, Zaproponowana miara pozwala
nie tylko na ocene podobienstwa catosci struktury, ale réwniez umozliwia odnalezienie
najdtuzszych fragmentow o zadanym poziomie podobienstwa.

Mozliwos¢ poréwnywania ztozonych, niekanonicznych struktur kwasow nukleinowych wymaga
dedykowanych metod analizy w przestrzeni katow torsyjnych i dlatego Habilitant zaprojektowat
uogélnione podejscie do przetwarzania struktur biomolekut w reprezentacji trygonometrycznej -
zarowno dla biatek jak i DNA/RNA.

Zaproponowane rozwigzania zostaly zrealizowane w postaci dedykowanych funkcji z
biblioteki BioCommons 1 zostaly opisane szczegdlowo w pracy [Al]. W pracy [A6] Habilitant
opisal mozliwe zastosowania miar trygonometrycznych do analizy podobiefstwa struktur 3D w
kontekscie konkursu RNA-Puzzles, ktérego organizatorzy dysponuja struktura referencyjng oraz
zestawem nadestanych modeli. Zrealizowane oprogramowanie pozwala na wyznaczanie roznic
katowych dla pojedynczych nukleotydéw z kazdego modelu, agregacje danych do postaci
rankingu modeli, wizualizacje przy pomocy diagramow strukturalnych lub map ciepta oraz
wycigganie wnioskéw na temat ewentualnych problemdw oprogramowania modelujgcego strukture
RNA.

Zaproponowane miary trygonometryczne mogg by¢ uzywane rowniez bez znajomosei struktury
referencyjnej. W pracy [A6] Habilitant opisal jak macierz odleglosci migdzy samymi modelami
mozna wykorzysta¢ do klastrowania skalowania wielowymiarowego, by pokaza¢ wzajemne
relacje miedzy réznymi metodami przewidywania struktury 3D RNA.

Nurt 4: Analiza struktury RNA z eksperymentéw prébkowania.

W ramach tego nurtu badan Habilitant prowadzit badania dotyczace probkowania chemicznego
RNA (ang. RNA chemical probing), ktére pozwala pozna¢ strukture drugorzgdowa kwasu
rybonukleinowego. Jest to szczegdlnie wazne dla niekanonicznych struktur, ktorych
przewidywania wylacznie in silico moga okaza¢ sie bledne. Istniejgce rozwigzania w tym zakresie
bazuja na normalizacji 1 kontroli jakosci jako kluczowych elementach prébkowania struktury
RNA, co jest zwigzane z konieczno$cig opracowania szczegdtowych protokoldéw eksperymentu,
ktorych przestrzeganie jest gwarantem miarodajnych wynikéw. Habilitant w pracy [AZ2]
przedstawit przyjazng uzytkownikowi aplikacje webowg RNAthor, ktéra pozwala na automatyczng
lub polautomatyczna normalizacje 1 analize wynikéw probkowania RNA.

Wymagane od uzytkownika kroki postepowania w przygotowaniu eksperymentu zgodne sg z
najczescie] wykorzystywanym protokolem postepowania z danymi z probkowania RNA, jednak
RNAthor jako pierwsze narzedzie integruje wszystkie te etapy w sposob przyjazny dla
uzytkownika. RNAthor dodatkowo umozliwia przewidywanie struktury drugorzedowej na
podstawie uzyskanej znormalizowanej reaktywnosci. Uzyskany wynik jest wizualizowany z
zachowaniem kolorow zdefiniowanych dla zakreséw wartosci reaktywnosci, co umozliwia



koncowa oceng jakosci, gdyz kolory odpowiadajace wysokiej reaktywnosci nalezy oczekiwaé w
regionach jednoniciowych przewidzianej struktury RNA.

Najwazniejsze wyniki osiagniecia naukowego, jego podsumowanie i ocena.

W ramach przedstawionego cyklu publikacji stanowigcych osiagniecie naukowe uzyskano
oryginalne wyniki wnoszgce istotny wkiad w rozwigzanie probleméw obliczeniowych zwiazanych
z analizg struktur kwasow nukleinowych, w szczegdlnosci tzw. struktur niekanonicznych. Do
najwazniejszych uzyskanych wynikéw zaliczam:

e Opracowanie koncepcji i realizacja nowych narzedzi (system RNApdbee 2.0) wizualizacji
struktury 2D kwadrupleksow,

* Opracowanie nowatorskiej metody klasyfikacji kwadruplekséw w oparciu o ich strukture
2D, pozwalajgcej grupowaé kwadrupleksy wg. podobiefistwa w topologii struktury
drugorzedowe;j,

¢ Opracowanie nowego sposobu zapisu struktury drugorzedowej bazujacego na notacji
kropkowo-nawiasowej wraz z dedykowanym sposobem wizualizacji oraz ich realizacja w
ramach systemu ElTetrado wraz z towarzyszacymi algorytmami,

* Wykorzystanie narzedzia ElTefrado do przeanalizowania wszystkich struktur kwaséw
nukleinowych tworzonych eksperymentalnie,

® Zaproponowanie nowej iloSciowej miary zlozonodci strukturalnej RNA, tzw. rzgdu
pseudowezla,

* sformulowanie kombinatorycznego problemu optymalizacyjnego POA (ang. pseudoknot
order assignment problem) umozliwiajacego odnalezienie pseudowezléw w  strukturze
drugorzgdowej RNA  oraz zaproponowanie oraz implementacja kilku algorytmicznych
podejs¢ do jego rozwigzania,

 zaproponowanie nowej miary danych bioinformatycznych zdefiniowanych w oparciu o
reprezentacje trygonometryczng struktur 3D z wykorzystaniem katéw torsyjnych,
opisujacych wartosci obrotéw wokél wigzan atomowych. Zaproponowana miara pozwala
dokona¢ oceny podobiefistwa catosci struktury, jak tez umozliwia odnalezienie
najdtuzszych fragmentdw o zadanym poziomie podobienstwie,

e zaprojektowanie uogoélnionego podejscia do przetwarzania struktur biomolekul w
reprezentacji trygonometrycznej - zaréwno dla bialek jak i DNA/RNA i jego realizacja w
postaci dedykowanych funkcji z biblioteki BioCommons,

 przedstawienie przyjaznej uzytkownikowi aplikacji webowej RNAthor, ktéra pozwala na
automatyczng lub pélautomatyczna normalizacje i analize wynikéw probkowania
chemicznego RNA.

W moim przekonaniu wyniki badan przedstawionych w ramach cyklu publikaciji tworzacych
osiagnigcie naukowe wnoszg istotny wklad w rozwéj bioinformatyki proponujac nowe oryginalne
rozwiazania probleméw obliczeniowych zwiazanych z analizg struktur kwasow nukleinowych.

Podsumowanie parametryczne publikacji przedfozonego osiggniecia naukowego jest
nastgpujgce. Liczba artykutéw opublikowanych w czasopismach indeksowanych w bazie JCR
wynosi 7, a ich sumaryczny IF wynosi 49.818, co jest wartoscig bardzo wysoka. Liczba tzw.
punktéw ministerialnych osiggniecia jest rowniez wysoka i wynosi 940.

Te wysokie wartosci parametryczne cyklu publikacji majg niewatpliwie zwigzek z faktem, ze w
zdecydowanej wigkszodci sg to publikacje wieloautorskie. Nie zmniejsza to w zadnym wypadku
osiagni¢¢ Habilitanta, ktére sa dobrze zdefiniowane i udokumentowane. Nalezy tu tez podkreslié,
ze wyzwania naukowe w wielu obszarach wspétczesnej nauki, w tym w bioinformatyce, wymagajg



wspdlpracy wieloosobowych interdyscyplinarnych zespotéw naukowych, bez ktérych osiggnigcie
znaczacych postepow nie jest mozliwe.

Dokonujgc koncowej oceny osiagniecia naukowego Habilitanta stwierdzam, ze ma ono
oryginalny, tworczy charakter oraz w moim przekonaniu speinia z nadmiarem wymagania
formulowane przez obowigzujgcg ustawe w stosunku do oséb ubiegajacych si¢ o nadanie stopnia
doktora habilitowanego.

3. Ocena calosciowego dorobku naukowego

Aktualny dorobek publikacyjny Habilitanta obejmuje okoto 80 publikacji, sposréd ktérych 19
publikacji to artykuly w czasopismach, 2 artykuly to rozdzialy w monografiach 1 59 artykutéw to
artykuty opublikowane w materiatach migdzynarodowych badz krajowych konferencji. Laczny IF
wynosi 121.297.

Habilitant publikowal swoje prace migdzy innymi w takich czasopismach jak

e Acta Biochimica Polonica,
Bioinformatics.
BMC Bioinformatics,
Central European Journal of Operations Research,
Foundations of Computing and Decision Sciences,
Fundamenta Informaticae.
International Journal of Applied Mathematics and Computer Science,
Journal of Computational Science,
Journal of Grid Computing,
Nucleic Acids Research,
Nuclear Fusion,
Plasma Physics and Controlled Fusion,
e PLoS One,
e RNA.

Laczna liczba cytowan Jego publikacji to wg. Web of Science (WoS): 495 (WoS, bez
autocytowan: 415), wg. Scopus: 522 (Scopus, bez autocytowan: 436) oraz Google Scholar: 742.
Indeks Hirsha to: wg. WoS: 10, wg. Scopus: 11 oraz wg. Google Scholar: 13.

Habilitant prowadzit swoje badania przy wspolpracy z migdzynarodowymi i krajowymi
instytucjami oraz uczelniami, a w szczegdInosci byla to

¢  Wspotpraca w ramach miedzynarodowej inicjatywy RNA-Puzzless,

e Wspolpraca z prof. Thomasem Villmanem z Hochschule Mittweida,

e Wspotpraca z z naukowcami z CIEMAT, IFCA (Instituto de Fisica de Cantabria),
Uniwersytetu w Perugii, Uniwersytetu Technicznego Chalmers w Goteborgu, CEA
(Commissariat a I’énergie atomique et aux énergies alternatives), INFN (Istituto Nazionale
di Fisica Nucleare), CMCC (Centro Euro-Mediterraneo sui Cambiamenti Climatici), LLNL
(Lawrence Livermore National Laboratory) oraz ORNL (Oak Ridge National Laboratory),

e Wspolpraca z Poznanskim  Centrum  Superkomputerowo-Sieciowym, Centrum
Astronomicznym im. Mikotaja Kopernika PAN oraz Politechnika Gdanska.

Habilitant brat udzial w realizacji 4 miedzynarodowych projektow badawczych oraz 5
projektow krajowych. Czterokrotnie odbywat wizyty studyjne lub bral udzial w warsztatach
naukowych organizowanych w Austrii, Hiszpanii oraz Niemczech. Jest On autorem lub
wspotautorem 13 ogoélnodostepnych narzedzi, serweréw obliczeniowych i bibliotek z otwartymi
zrodiami,



Catoéciowy dorobek naukowy Habilitanta oceniam bardzo wysoko, potwierdzajg to bardzo
dobre wskazniki parametryczne. W zwiazku z tym stwierdzam, Ze ten catoéciowy dorobek
publikacyjny dr inz. Tomasza 7oka miesci sie z powodzeniem w dziedzinie nauk inzynieryjno-
technicznych w dyscyplinie informatyka techniczna i telekomunikacja.

4, Ocena dorobku organizacyjnego

Habilitant aktywnie uczestniczyl w licznych migdzynarodowych i krajowych konferencjach
naukowych, warsztatach i seminariach, na ktérych prezentowal swoje wyniki naukowe. Byl
zapraszany do Komitetow Programowych badz Komitetéw Organizacyjnych 5 migdzynarodowych
badz krajowych konferencji, a sam byl roéwniez wsp6lorganizatorem niektorych z nich. Byt
recenzentem 24 artykuléw nadestanych do migdzynarodowych czasopism z listy JCR.

Habilitant trzykrotnie uczestniczy! w pracach komisji Konkursu na najlepszg pracg licencjacka
lub inzynierskg z bioinformatyki organizowana przez Polskie Towarzystwo Bioinformatyczne.
Wspolpracowat z sektorem gospodarczym w ramach realizowanych migdzynarodowych
projektéw, w ktorych w ramach konsorcjow wchodzili réwniez partnerzy z sektora
gospodarczego. Prowadzit szkolenia dla biologow i biochemikéw, byl réwniez opiekunem praktyk
zawodowych dla uczniéw Zespotu Szkot Egcznosei w Poznaniu.

W dokumentacji brak informacji o dziatalnoéci dydaktycznej Habilitanta na uczelni.

Przedstawiony wyzej dorobek organizacyjny swiadezy o znacznej aktywnosci zawodowej
Habilitanta i jego uznaniu jako warto$ciowego naukowca przez srodowiska naukowe krajowe jak i
zagraniczne.

5. Konkluzja

W perspektywie catosciowej oceniam dorobek dr inz. Tomasza Zoka jako bardzo wartosciowy
zardbwno pod wzgledem poznawezym jak tez aplikacyjnym. Dokonania przedstawione w
osiagnieciu naukowym skladajg si¢ na oryginalny i tworczy wklad w obszarze bioinformatyki, a w
szezeg6lnosci majace istotne znaczenie ze wzgledu na zaproponowane rozwigzania problemow
obliczeniowych zwiazanych z analizg struktur kwasow nukleinowych, w szczegélnosci tzw.
struktur niekanonicznych. Maja one duze znaczenie dla dalszego rozwoju tej problematyki,
zaréwno w aspekcie teoretycznym jak i praktycznym. Jego dziatalno$¢ naukowo-badawcza oraz
organizacyjna w sferze nauki potwierdza wysokie predyspozycje badawcze Habilitanta.

W konkluzji stwierdzam, ze przedlozone osiagni¢cie naukowe oraz caloksztalt dorobku
naukowego i organizacyjnego dr inz. Tomasza Zoka spelniajg wymogi aktualnie
obowiazujacej Ustawy - Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce, do nadania mu stopnia
doktora habilitowanego w dziedzinie nauk inzynieryjno-technicznych w dyscyplinie
informatyka techniczna i telekomunikacja.




