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Recenzja osiagniecia naukowego (zbiér publikacji w postepowaniu habilitacyjnym)
dr inz. Tomasza Zoka

pt.
»Metody obliczeniowe do analizy niekanonicznych struktur kwaséw nukleinowych”
oraz ocena istotnej aktywnosci naukowej habilitanta

Habilitant, p. dr inz. Tomasz Zok, rozpoczynajac swoje badania w tematyce kwasow
nukleinowych nie przypuszczal, ze w ostatnim roku pojecie to stato sie znane niemal kazdej
osobie zyjace] w cywilizowanych rejonach Ziemi. Jedna z podstawowych broni przeciwko
pandemii wirusow SARS s3g szczepionki oparte na mRNA. Uwaga ta moim zdaniem
wystarczy w zupelosci by potwierdzi¢ duze znaczenie spoteczne i poznawcze obiektow
badan dr T. Zoka. Pod pojeciem kwaséw nukleinowych kryja sie biopolimery o bardzo
ciekawej strukturze: sa to molekuly na ogdt dlugie, bez wielu rozgalezien, zbudowane z
powtarzajacych si¢ elementarnych klockow — nukleotydéw. Ich liczba jest ograniczona i
wynosi 5 (A, T, G, C, U). Oczywiscie sg one czasami modyfikowane (np. poprzez metylacje),
ale zasadniczo tylko tak skromny zbior literek analizuje si¢ w $wiecie DNA/RNA. Bogactwo
form zywych, nasza inteligencja, zdolnos¢ do adaptacji wynika z kombinatoryki: mimo, ze
tych podstawowych no$nikéw informacji genetycznej mamy tak niewiele, to jednak bogactwo
sekwencji, np. przy fancuchu ztozonym z 1000 liter jest niewyobrazalne (chociaz policzalne) i
tatwo przekracza liczbe ,,google” (10",

Pan dr Tomasz Zok po$wigcil wiele trudu by stworzyé nowe narzedzia informatyczne do
badania bogatego uniwersum kwaséw nukleinowych. Musial analizowa¢ nie tylko sekwencje
(przestrzenie 1-D), wzajemne kontakty (2-D) ale i konformacje przestrzenne (3-D). Kazdy z
tych aspektow biopolimeréw na swoje znaczenie w biologii i nie moze by¢ pominigty. Kwasy
nukleinowe moga by¢ ,spokrewnione” — dotyczy to np. gendw kodujgcych te same
funkcjonalnie biatka ale obecnych w roznych organizmach, czy réznych osobnikach.
Poznanie podobienstw 1 rdéznic jest jednym z glownych celéw genetyki 1 genomiki
funkcjonalnej. Badania prowadzone przez habilitanta majg tez podstawowe znaczenie dla
genetyki klinicznej 1 zapewne dla przysztej profilaktyki chordb. Zwigzek nie jest bezposredni,
ale dla mnie oczywisty: lepsze narzgdzia bioinformatyczne = lepsze rozumienie i leczenie
choréb genetycznych. Narzgdzia w tym przypadku to sa zakodowane odpowiednie algorytmy.
Znaczaca czg$¢ wkladu habilitanta do informatyki to wilasnie programowanie i tworzenie
dzialajacych systemdw obliczeniowych wspierajacych badania m.in. kwasow nukleinowych.



Habilitant w cyklu publikacji (A2-A7), glownie wieloautorskich — praca Al jednoautorska,
zaprezentowat kilka oryginalnych narzedzi wnoszacych wktad do bioinformatyki i cykl ten
przedstawia jako swoje osiggnigcie habilitacyjne pt. “Metody obliczeniowe do analizy
niekanonicznych struktur kwasow nukleinowych”. Postepowanie habilitacyjne w dziedzinie
nauk inzynieryjno-technicznych, dyscyplinie informatyka techniczna i telekomunikacja
wszezgto w dniu 31.08.2021. Prowadzone jest ono przez Rade Dyscypliny Informatyka
Techniczna 1 Telekomunikacja Politechniki Poznanskiej (uchwata Nr 2021-05-06 z dnia 14
grudnia 2021 r. o powotaniu komisji habilitacyjnej). Rada ta ma odpowiednie uprawnienia do
nadawania stopnia doktora habilitowanego.

Dr Tomasz Zok uzyskat tytut zawodowy magistra inzyniera informatyki w roku 2011 na
Wydziale Informatyki PP, tematem pracy magisterskiej bylo poréwnywanie struktur
czgsteczek w przestrzeni kgtéw torsyjnych. Stopien doktora nauk technicznych w dyscyplinie
informatyka uzyskat w 2018 roku na tymze Wydziale (tytul rozprawy: “Adlgorithmic Aspects
of RNA Structure Similarity Analysis ”’; promotor: prof. dr hab. inz. Marta Szachniuk;
promotor pomocniczy: dr Mariusz Popenda. Praca doktorska zdobyla wyréznienie Rady
Wydziatu w roku 2019.

Habilitant ma do$¢ bogate do§wiadczenie zawodowe, byl zatrudniony jako referent ds.
informatyki w II PP w okresie 03.2010 do 06.2011r, potem pracowat jako analityk systemow
komputerowych w PCSS w okresie 08.2011 do 02.2013. W latach 2013-2016 byt asystentem
naukowym w II PP. Od lutego 2017 pracuje jako starszy analityk systemdéw komputerowych
w PCSS a od listopada 2018 r jest zatrudniony jako adiunkt w Inst. Informatyki Politechniki
Poznanskiej. W przedstawionej mi dokumentacji nie znalaztem informacji o odbytym stazu
podoktorskim. Wiem, ze odbyl kilka krotkich wizyt naukowych  (Austria, Niemcy,
Hiszpania), najdtuzsza trwata 2 tygodnie.

W ramach nowej Ustawy 2.0 jednym z wazniejszych kryteriow uzyskania stopnia naukowego
doktora habilitowanego jest spetnienie warunku sformutowanego w Art. 219. 1, pkt (3) .
sprawdzenie, ze kandydat ,,wykazuje si¢ istotng aktywno$cig naukowsa albo artystyczna
realizowang w wigcej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury, w
szczegolnosci zagranicznej”. Jesli chodzi o instytucje zagraniczne, to owszem, dr T. Zok ma b.
dobrze rozwinieta wspolprace migdzynarodowa i liczne wspdlne publikacji z autorami
zagranicznymi, jednak nie realizowal on moim zdaniem dlugoterminowe] ,,aktywnosci
naukowej” bedac na stazu w zagranicznym osrodku naukowym. Prowadzit i prowadzi
wieloletnig wspolprace z zespolem RNA-Puzzels ale to bylo realizowane na macierzystej
uczelni. Jestem jednak sktonny przychyli¢ si¢ do opinii, ze wieloletnia praca w PCSS miata
charakter naukowy (sa publikacje informatyczne z tego okresu: 2 rozdziaty w monografiach
naukowych; 5 publikacji w recenzowanych czasopismach (sumaryczny IF: 11.212), 7 publikowanych
materiatéw konferencyjnych), zas PCSS ma charakter nie tylko ustugowy, a jest rOwniez w
pewnym sensie ,jednostka naukowa”, zwilaszcza w dyscyplinie informatyka techniczna.
Dhuzszy staz naukowy miodemu doktorowi by si¢ jednak przydat i tylko wzmocnit Jego
samodzielnos¢.



Tematyka przedstawionych mi do oceny 7 publikacji (A1-A7) grupuje si¢ w cztery problemy
badawcze:

(1) analiza kwadrupleksow — A4, A5, A7;

(i1) analiza RNA z pseudoweztami— Al, A3, A7;

(iii) zagadnienia strukturalne przy wykorzystaniu przestrzeni katow torsyjnych — Al, A6;

(iv) wsparcie interpretacji wynikow analiz strukturalnych RNA wykonywanych metodami
SHAPE oraz DMS - A2,

Spojnos¢ tematyczna wymagana dla osiggniec habilitacyjnych nie budzi zastrzezen.

Lacznie prace cyklu, opublikowane byty latach 2018-21, poza jedna (Al) sg to prace

wieloautorskie (3-9 autorow, tgcznie 18 wspotpracownikow).

Wszystkie publikacje sg w czasopismach z listy JCR (lista A MNiSZW), ukazaly si¢ one w
wiekszosci w czasopismach dobrych (IF ok. 2), albo bardzo dobrych (IF ok. 18). Laczny IF
czasopism z cyklu wynosi 50. Jest to znakomity wynik, raczej nie spotykany w informatyce
technicznej. Wktad habilitanta jest dobrze okreslony i w wielu przypadkach dominujgcy.
Oswiadczenia wspotautoréw sa kompletne 1 nie budzg watpliwosci.

Omoéwig krotko kolejne publikacje, a po tym sformutuj¢ ocen¢ osiagni¢cia naukowego 1
wktadu habilitanta do dziedziny, a nastgpnie dokonam oceny istotnej aktywnosci naukowej
kandydata do stopnia naukowego.

[A1] 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

Jest to stosunkowo krotka publikacja przedstawiajgca glowne zatozenia i mozliwo$ci
biblioteki nazwanej BioCommons stuzgcej do analiz struktur RNA. Sa ogélnodostgpne
biblioteki nakierowane na analizy biatek, ale tak obszerne narzedzie do analiz RNA powstato
dzieki wieloletniej pracy p. dr T. Zoka. Biblioteka zawiera kilkaset klas/metod o réznym
stopniu komplikacji. Wg mnie jest to praktyczny wkiad do bioinformatyki, z racji stalej
popularno$ci Javy narzedzia te beda wykorzystywane nie tylko lokalnie. Publikacja ukazata
sie kilka lat po doktoracie p. T. Zoka, programy powstawaty zapewne wczesniej w toku wielu
roznorodnych projektow i czesciowo obejmujg (antycypuje) dorobek ,.doktorski”, jednak w
obecnym stanie prawnym nie dyskwalifikuje to tej pracy jako czeSci osiagnigcia
habilitacyjnego. Udzial habilitanta jest 100%.

[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
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W tej publikacji wida¢ wyraznie jak wielkie znaczenie ma praca w zespolach
interdyscyplinarnych. Grupa informatykow, przy wydatnym udziale dr T. Zoka, pomogla
grupie biochemikow stworzy¢ narzedzie utatwiajgce badania strukturalne RNA. Popularne,
ale trudne podejicia eksperymentalne, m.in. rozwazane tutaj metody enzymatyczne SHAPE
(Selective 20-Hydroxyl Acylation analyzed by Primer Extension) oraz DMS (DiMethyl
Sulfate mapping), polegaja na wprowadzaniu modyfikacji do nukleotydéw RNA,
przepisywaniu sekwencji na DNA oraz analizie powstalych fragmentéw DNA i
wnioskowaniu na ich podstawie gdzie zaszly modyfikacje chemiczne RNA. Stad mozna
wyciaga¢ z tych eksperymentow (probkowanie) wnioski o strukturze przestrzennej (budowie)
RNA, oczywiscie w pewnym ograniczonym zakresie. Waznym etapem analizy DNA jest
czgsto tzw. elektroforeza kapilarna (CE) wynaleziona w 1981 roku przez J.W. Jorgensona i
Krynn Lukacs. Pojawiaja si¢ w niej skomplikowane zapisy nazwijmy je ,.elektroforegramy”
wymagajace obrobki numerycznej. Istnieja pewne narz¢dzia do analiz CE (ShapeFinder,
QuShape) jednak RNAthor stanowi system znacznie lepiej wspomagajgcy do$wiadezalnikéw
w ich badaniach struktur RNA. Opracowany program nie tylko rozwigzuje problem
normalizacji tych danych, ale pozwala zautomatyzowaé procedure wyszukiwania tzw.
woutliers” czyli odczytéw, ktore powinny by¢ odrzucone przed dalszg analiza.

W moim odeczuciu publikacja A2 zawiera spory tadunek nowosci metodologicznych,
rola habilitanta polegajagca na dodaniu obstugi nowego formatu QuShape, mozliwosci
przewidywania struktury 2D RNA, wprowadzenia wizualizacji struktury 2D RNA z
zaznaczeniem poziomu reaktywno$ci odpowiednich fragmentéw nie byla tutaj czysto
techniczna czy ustugowa. Publikacje ta jest stosunkowo nowa i dopiero zdobywa cytowania
obce, jednak, z racji dos¢ duzego zainteresowania badaniami RNA z udzialem CE, te
wskazniki z pewnoscig beda rosty. Wktad habilitanta do nauki o kwasach nukleinowych jest
tutaj dla mnie oczywisty, do samej informatyki technicznej moze juz mniej wyrazny, w
kazdym razie zbudowanie pozytecznej i dziatajacej aplikacji jest to na pewno osiggnigcie
techniczne.

[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

Z kolei wyszukiwanie, klasyfikacja i opis pseudoweztow (pseudoknots) w RNA to jest
zadanie wybitnie informatyczne. W RNA o pseudowezlach sic méwi gdy dwa rozdzielone
przestrzennie (np. czgscig helikalna) fragmenty tego samego tancucha tworzg oddziatywania
parami zasad. Klasyfikacja topologiczna typow tych obiektow nie jest prostym zadaniem i nie
jest fatwo znalez¢ algorytmy wyszukujace pseudowezly i obliczajace np. ich rzedy (POA -
Pseudoknot Order Assignment). W publikacji A3 autorzy proponuja wykorzystanie metody
podobnej do stosowanej do kolorowania grafow, po to by okresli¢ rzad danego pseudowezta i
nazywajg ja MIS (maximum independent set-based algorithm). Drugi algorytm stosuje
odmienna filozofi¢ i nazwany jest modelem MILP (mixed-integer linear programming-based
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model). W podanych przykladach wykazano, ze nowe heurystyki (zwtaszcza MILP) dzialajg
lepiej niz wczes$niej znane metody. Glownym pomystodawca tych metod, jak wynika z
autoreferatu, byl p. dr T. Zok.

Publikacja jest wg mnie napisana tadnie, wida¢ pewng dyskusje zlozonosci
obliczeniowej proponowanych metod (niestety nie jest ona optymistyczna bo NP. hard albo
wyktadnicza) oraz troske by dostarczy¢ spolecznosci dziatajgce metody dobrze okre$lajacej
POA. Z przeprowadzone] dyskusji wynika, ze czas dzialania proponowanych algorytmow i
ich skuteczno§¢ w odniesieniu do nawet bardzo duzych znanych obecnie RNA sg
akceptowalne. Wg mnie praktyczne rozwigzanie problemu opisu budowy RNA w zakresie
rzedow pseudowezlow jest powaznym osiagni¢ciem habilitanta 1 stanowi zauwazalny wktad
do bioinformatyki strukturalne;.

[A4] Topelogy-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 / MEIN 2019+: 200

Ten, kto doé¢ dawno temu chodzit do szkoly mysli, ze DNA wystgpuje co najwyzej w formie
podwdéjnych helis. W organizmach zywych jest jednak bardzo wiele struktur zwanych
kwadrupleksami czy tetradami, ktore sg intensywnie badane w ostatnich latach. Ich rola jest
wazna np. w telomerach. W pracy A4 autorzy podejmuja probe wprowadzenia nowej
klasyfikacji tych struktur, a nowo$¢ polega na uwzglednieniu w analizie tzw. struktur
niekanonicznych. Celowo$¢ prowadzenia tego typu badania jest oczywista. Publikacja
ukazala si¢ w renomowanym czasopi$mie bioinformatycznym ,,Bioinformatics”. Strukture
drugorzgdows tetrad i kwadrupleksow autorzy kodujg w postaci zwykte notacji krokowo-
nawiasowej, ale stosujg dwie skorelowane linie takich symboli. Rozmaite tetrady
reprezentujg na grafach cyklicznych i klasyfikujg elementy tych grafow w symbolice ONZ
(O-shaped), a bow tie N-shaped, or an hourglass Z-shaped). Reprezentacje te dla konkretnych
licznych przykladow z bazy PDB generowane byly przy pomocy serwera RNApdbee, tez
utworzonego dzigki, m.in. , staraniom dr T. Zoka. Miejsca zawierajace tetrady czy
kwadrupleksy w ,,sciagnigtych” z PDB strukturach RNA wykryto dzieki innemu narzedziu
ElTetrado, opracowanemu przez habilitanta. Dodanie odpowiednich tukow do diagramow
pozwolilo zobrazowaé roznice w topologiach i zaproponowaé¢ nowa, pelniejsza klasyfikacje
tych topologii. Czy podany schemat przyjmie si¢ szerzej w badaniach strukturalnych RNA -
czas pokaze. Nie mam jednak watpliwosci, ze zaproponowanie nowego, ogolniejszego
schematu klasyfikacji waznych struktur w RNA ma istotne znaczenie dla rozwoju
bioinformatyki.



[AS5] 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

Jak wspomniatem, tetrady i kwadrupleksy sa wazne i dopiero od niedawna sg intensywniej
badane strukturalnie. By zglebi¢ ich rolg biologiczng trzeba klasyfikowaé napotykane
przypadki. Mozna to robi¢ przy pomocy nomenklatury ONZ promowanej przez oérodek
poznafiski. By analizy byly skuteczne, konieczna jest automatyczna metoda wykrywania i
klasyfikowania tych ciekawych struktur. Narzedzie takie opisano w publikacji A5, a habilitant
jest jego glownym autorem. Analizujgc zawarto$¢ bazy PDB z roku 2019 autorzy odkryli przy
pomocy ElTetrado 1445 tetrad i 452 kwadruplekséw. Okazato si¢, ze wigkszoéé znanych
tetrad nalezy to klasy O, w nomenklaturze ONZ. Algorytmy (1-3) prezentowane w tej
publikacji wydaja si¢ proste, jednak ich opracowanie wymagalo bardzo starannego, bym
powiedziat analitycznego, rozpoznania struktur RNA (4. klasyfikowanych obiektow) i bardzo
dobrej znajomosci juz istniejacych bibliotek do analizy strukturalnej kwaséw nukleinowych.
Narzgdzie to jest nowe i jeszcze niezbyt szeroko stosowane.

[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, .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 / MEiN 2019+: 200

Moim zdaniem, w analizowanym osiggnieciu habilitacyjnym praca A6 ma najwieksze
znaczenie praktyczne. Jest to dzielo wieloautorskie (10), ale ze znacznym wktadem dr T.
Zoka. Autorzy prezentujg niezwykle potrzebny zestaw programéw narzedziowych nazwany
RNA-Puzzles toolkit. Zagadnienie zwiazane jest z wyczekiwanym od dawna poszukiwaniem
metody komputerowej realizacji foldingu RNA z pierwszych zasad. Byloby $wietnie mieé
narzgdzie informatyczne pozwalajace przewidzie¢ prawdopodobng strukture RNA z
sekwencji zasad. Rézne grupy probuja stworzy¢ taki algorytm i ich wysiltki mozna oceniaé w
niedawno zainicjowanym konkursie RNA_Puzzles, powotanym do zycia z inspiracji nader
owocnego (AlphaFold) konkursu CASP realizowanego dla zwijania biatek. Skuteczna ocena
sukcesow czy porazek modelowania wymaga jednak obiektywnych miar realizowanych
algorytmicznie. Omawiana publikacja prezentuje zestaw narzedzi potrzebnych do wiasciwej
realizacji konkursow na zwijanie struktur RNA, czy ogdlnie na poréwnywanie modeli RNA.
Zaprojektowanie, zaprogramowanie, zebranie i przetestowanie tych narzedzi nie bylo latwe,
pracowat nad tym zespd! miedzynarodowy, za$ habilitant, jak wynika z autoreferatu, wnidst
od projektu istotny wkiad, w szczegélnosci w zakresie wprowadzania nowych metryk
poréwnawczych opartych o katy torsyjne (MCQ4Structures). Praca A6, chociaz obszerna,
napisana jest jasno i na pewno znajda sie liczni uzytkownicy tego narzedzia, a raczej zestawu
narze¢dzi (dostgpne w domenie publicznej).



[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/gky3 14

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

Publikacja A7 powstata w duzej mierze dzigki inicjatywie i pracy habilitanta. Rozbudowano
znacznie istniejacy od ponad 10 lat w o$rodku poznanskim serwer shuzacy do automatycznego
opisu (anotacji) struktur RNA. Potrzeba rozbudowania i unowocze$nienia RNApdbee 1.0
wynikla z rozwoju nauki — wzrosta rola analiz pseudoweziow, kwadrupleksow, tetrad
zawierajgcych struktury niekanonicznych par zasad, pojawity si¢ nowe formaty danych, itd.
Waznym wkladem dr T. Zoka bylo zaproponowanie nowego schematu podziatu RNA na
elementy, zwtaszcza dla sytuacji z pseudoweztami. Na pozytywna oceng zastuguje tu znow
wklad metodyczno-algorytmiczny oraz praca czysto programistyczna. O znaczeniu i
uzytecznosci tego zestawu narzedziowego moze swiadczy¢ to, ze sposrod ponad 50 cytowan

A7 znalaztem prace proponujaca wykorzystanie aptameréw do walki z wirusem SARS-CoV-
2.

Ocena osiagniecia naukowego

Uwazam, ze przedstawiony mi do oceny cvkl prac A1-A7 stanowi wkiad do bioinformatyki,
a tym samym do informatyki, ktéry moge nazwad istotnym. Przedmiotem badan sg struktury
kwaséw nukleinowych, gtownie RNA. Te biopolimery odpowiadajg za przetwarzanie
informacji genetycznej w przyrodzie. Habilitant w krotkim czasie stworzyl szereg
algorytmow 1 narzedzi programistycznych ulatwiajacych analizy DNA/RNA, sg to narz¢dzia
czesto unikatowe w skali Swiatowej. Wykazal si¢ znakomitg umiejetnoscia wspotpracy w
zespolach interdyscyplinarnych. Wnidst powazny wklad w realizacje szeregu projektow
naukowych, w tym migdzynarodowych. Zajmowal si¢ roéznorodnymi problemami
obliczeniowymi. W mojej ocenie, mimo wybitnie krotkiego czasu od obrony doktoratu (3 lata)
pan dr T. Zok osiagnat samodzielno§¢ naukowa, a Jego osiagniecie habilitacyine spelnia w
dostatecznym _stopniu _oczekiwania od kandydata do stopnia naukowego doktora
habilitowanego.

Ocena istotnej aktywnos$ci naukowej habilitanta

Lista pozostalych dokonan naukowych habilitanta obejmuje jeszcze 19 innych pozycji
gtownie z listy JCR . Tylko prac powstato po uzyskaniu stopnia doktora, wynika to zapewne
z krotkiego okresu jaki uptynat od 2018 r. Jednak 7+7=14 publikacji na 3 lata daje b. dobra
srednig ok. 5 prac na rok. Sposrod publikaciji po doktoracie zauwazytem kolejng publikacje w
wysoko punktowanym czasopismie NAR pt. ,, Entanglements of structure elements revealed
in RNA 3D models.” bedaca w duzym stopniu rozwinigciem tematyki habilitacyjnej”. Dwie
inne pozycje opisujg kolejne narzedzia informatyczne stuzace do analiz kwasow
nukleinowych (,, RNAvista: a webserver to assess RNA secondary structures with non-
canonical base pairs”, w Bioinformatics oraz ,,RNAfitme: a webserver for modeling
nucleobase and nucleoside residue conformation in fixedbackbone RNA structures” w BMC




Bioinformatics). Jeszcze inna praca to zbiorowe sprawozdania z wynikéw konkursu RNA-
Puzzles Round IV. Trzeba jednak odnotowaé, ze dzialania naukowe dr T. Zoka nie
ograniczajg si¢ do zagadnien modelowania RNA. Wysoko oceniam zaangazowanic
habilitanta ~w  migdzynarodowe projekty zwigzane =z modelowanie plazmy
wysokotemperaturowej z tokomakéw — maszyn shuzacych do opanowania kontrolowanej
syntezy termojadrowej. Tutaj pojawiala si¢ praca czysto informatyczne (,/NDIGO-
DataCloud: a platform to facilitate seamless access to e-infrastructures” w Journal of Grid
Computing. 2018.100 pkt MNiSzW, ,, Progress in the transferability of fusion workflows
across HPC systems” ), o zapewnieniu dobrego dost¢pu do zasobéw obliczeniowych dla
wymagajacych projektow naukowych. Rozwiazane zostaly praktyczne problemy ze
wspotbieznosci i przetwarzania HPC. Z 12 prac opublikowanych przed doktoratem tez okoto
5 dotyczy tematyki skupionej na efektywnym przetwarzaniu danych, innej niz RNA., W
oparciu o posiadang dokumentacje nie mogg oceni¢ osobistego wkladu habilitanta w te prace,
jednak bardzo pozytywnie oceniam zaangazowanie si¢ w projekty informatyczne o duzym
znaczeniu dla fizyki i w ogélnosci dla nauki, a nie skoncentrowane wylacznie na
bioinformatyce. Tutaj rola habilitanta byta zapewne nieco ,,ustugowa” jednak uwazam, ze te
dzialania daly bardzo cenne szersze spojrzenie, niezwykle potrzebne dla samodzielnego
pracownika naukowego.

Pewien niedosyt budzi wykaz prac przyjetych na uznane konferencje informatyczne, wazne
kryterium oceny w tej dyscyplinie. Oczywiscie doceniam zaangazowanie p. dr T. Zoka w
liczne edycje konferencji migdzynarodowych z cyklu BIT, jednak wystapien w czolowych
Swiatowych cyklach konferencyjnych nie zauwazylem. Ogolna aktywnosé konferencyjna
kandydata oceniam b. wysoko, mial on Igcznie 59 prezentacji, w tym 19 po doktoracie,
(postery, referaty, komunikaty; szereg za granica), co jak na ten wiek jest liczba rzadko
spotykang. Na pewno jest do$wiadczonym i dobrym referentem, o czym miatem okazje
przekona¢ sig¢ osobiscie na konferencjach PTBI czy seminariach naukowych.

Unikamy obecnie ocen bibliometrycznych przy dzialaniach awansowych, jednak wskazniki
podane przez dr inz. T. Zoka w autoreferacie (IF, cykl habilitacyjny: 49,8; po doktoracie, ale
spoza cyklu: 35,8; przed doktoratem: 35,7; IF 1gcznie: 121,3 liczba cytowan obcych WoS — 415,
Scopus, 436, GS 742) sa znakomite, zwazywszy na wczesnag fazg kariery naukowej. Wyniki
mierzone tak dyskutowanymi punktami MNiSZW/MEIN sa tez znakomite (punktacja 2019+,
cykl habilitacyjny: 1100; po doktoracie, ale spoza cyklu: 860, przed doktoratem: 1370, razem: 3330)

Bardzo dobrze wyglada aktywno$¢ w zakresie osiagniec¢ technicznych i wdrozen. Dr inz. T.
7ok napisal (czy przyczynit si¢ do powstania) wiele uzytecznych narzedzi, serweréw
dedykowanych konkretnym obliczeniom, baz danych (13) i wszystkic zostaty wdrozone, za$
niektore ciesza si¢ niestabngcym powodzeniem wéréd miedzynarodowej spolecznosci
badaczy. Z punktu widzenia wielu ludzi nauki dzialalno$¢ programistyczna bywa niekiedy
oceniana nisko, na poziomie ,,rzemiosta”, jednak bez niej postep wielu krytycznych dziedzin
wiedzy bytby niemozliwy lub powolny (biologia, medycyna, fizyka, chemia). Ja osobiscie
uwazam, ze tak zaawansowane problemy jakie w wielu przypadkach atakuja kody
przygotowane przez dr T. Zoka wymagaja duzego wysitku intelektualnego, wyobrazni,



intuicji, nowatorstwa i rzetelnych kompetencji technicznych polaczonych z nicustannym
sledzeniem nowych trendéw i informatyce. Obszar dzialania habilitanta jest miejscem
rywalizacji wielu grup §wiatowych, nie jest to whrew pozorom ,bezpieczna nisza” i kto nie
pedzi do przodu w tej branzy ten znika.

Bardzo korzystnie prezentuje si¢ aktywnos$¢ habilitanta w dziedzinie wykonywania
projektow naukowych/aplikacyjnych i kierowania nimi. Byl wykonawca w 8 projektach, zas 1
raz kierownikiem projektu. W latach 2014-2020 byl wykonawcg w trzech projektach
europejskich H2020, i jednym projekcie europejskim ,.gridowym™ stricte zwigzanych z
informatykg. Kierowal wlasnym grantem Preludium, uczestniczy jako kierownik zadania w
projekcie NCN OPUS.

Dobrze oceniam duza aktywnosci habilitanta jako recenzenta publikacji (24) w
czolowych czasopismach fachowych.

Reasumujgc oceng istotnej aktywno$ci naukowej dr. inz. Tomasza Zoka stwierdzam, ze
jest ona dobra, a w aspekcie tworzenia i wdrazania nowych narzedzi informatycznych

bardzo dobra.

Nagrody i wyroznienia

Lista nagrod i wyrdznien zdobytych przez Tomasza Zoka, obejmuje 11 pozycji, glownie
nagrod krajowych. Najwicksza range ma niewatpliwie Stypendium Ministra dla Najlepszych
Miodych Naukowcow (2011), sg nagrody za publikacje naukowe, wyrdznienic miasta
Poznania za prace doktorska. Wida¢, ze wysilki i osiggniecia habilitanta byly zauwazane i to
na forum szerszym niz Politechnika Poznanska.

Osiaggniecia dydaktyczne, popularyzacyjne, opieka naukowa

W tym punkcie nie mam zadnych zastrzezen do aktywnosci dydaktycznej habilitanta.
Prowadzit On szereg ,klasycznych” zaje¢ informatycznych oraz specjalistycznych z
bioinformatyki [Bioinformatyka strukturalna (laboratoria) na kierunku Bioinformatyka od
2011., Computer Architecture with Low-Level Programming (wyklad i laboratoria) na
kierunku Artificial Intelligence od 2019, Aplikacje w chmurze (laboratoria) na specjalnosci
Gry i Technologie Internetowe, Metody statystyczne w bioinformatyce strukturalnej (wyklad i
laboratoria), Wizualizacja strukturalna (wykfad i laboratoria); Wprowadzenie do informatyki
(laboratoria), Algorytmy i struktury danych (laboratoria)] . Czesé¢ kurséw opracowal
samodzielnie. Byl recenzentem i opickunem prac dyplomowych studentéw informatyki.

Aktywnos¢ popularyzujgca nauke, na tle innych znanych mi przypadkéw, byta umiarkowana,
ale nie szczatkowa: Pan dr T. Zok, np., ukoniczyt specjalny kurs popularyzatoréw nauki,
pracowal z mlodzieza przy wielu okazjach, opiekowat si¢ kolem naukowym studenckim,
uczestniczyl w hackatonach itp.



Habilitant jest aktywnym czlonkiem wielu towarzystw naukowych (PTBI, G4 Society ,
European Chapter on Combinatorial Optimization, RNA Society , EURO Working Group on
Operations Research in Computational Biology, Bioinformatics and Medicine) brat udzial w
pracach  komitetow organizacyjnych kilku konferencji naukowych, W tym
migdzynarodowych.

Konkluzja

Biorac pod uwage wszystkie elementy dorobku dr inz. Tomasza Zoka, w tym oryginalna
cz¢§¢ osiggniecia habilitacyjnego jakim jest cykl publikacji, uwazam, 7e spelnione sa
wymagania ustawowe i zwyczajowe uzasadniajgce nadanie dr inz. Tomaszowi Zokowi
stopnia doktora habilitowanego nauk inZynieryjno-technicznych w dyscyplinie
informatyka techniczna i telekomunikcja, zatem wnosz¢ do Rady Dyseypliny

Informatyka Techniczna i Telekomunikacja Politechniki Poznanskiej o nadanie tego

stopnia.
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