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Ocena dorobku naukowo-dydaktycznego oraz popularyzatorskiego i
organizacyjnego w zwigzku z postepowaniem habilitacyjnym

dr. inz. Tomasza Zoka

Na przedtozong do oceny dokumentacje do postepowania habilitacyjnego sktadaja sie:
- Kopia dyplomu doktorskiego.
- Autoreferat.
- Wykaz osiggnie¢ naukowych.
- Oswiadczenia wspotautorskie.

- Kopie publikacji sktadajacych sie na osiggniecie naukowe.

Charakterystyka dorobku naukowego Habilitanta

Habilitant po uzyskaniu stopnia doktora opublikowat tgcznie 14 oryginalnych artykutéw
naukowych, w czasopismach z listy JCR. Sposrdd tych 14 publikacji siedem (publikacje oznaczone w
autoreferacie jako od Al do A7) zostato przez niego zaliczonych do osiggniecia habilitacyjnego
zatytutowanego ,Metody obliczeniowe do analizy niekanonicznych struktur kwaséw nukleinowych”.
taczny wspoétezynnik wptywu (impakt faktor, IF), w momencie sktadania wniosku habilitacyjnego,
publikacji Habilitanta wynosit, wedtug bazy Web of Science, 121,297, z tego wspotczynnik wptywu
cyklu prac habilitacyjnych to 49,818. Liczba wszystkich cytowar w bazie WoS wynosi 495 (bez
autocytowari 415). Jego indeks Hirscha, wedtug bazy Web of Science wynosi 10.

Tematyka badan naukowych Habilitanta miesci sie w dyscyplinie naukowej informatyka,
gtownie w jej sktadowej, bioinformatyce, w specjalnosci bioinformatyka strukturalna. Gtéwnym
kierunkiem prac przedtozonych jako osiagnigcie habilitacyjne, jest zastosowanie metod
bioinformatycznych do badania struktur niekanonicznych DNA i RNA. Przez niekanoniczne struktury
DNA i RNA Habilitant rozumie przede wszystkim kwadrupleksy — struktury/polimery zbudowane z



utozonych réwnolegle lub przeciw-réwnolegle czterech nici RNA lub DNA, a takze tetrady —ich czeéci
sktadowe ztozone z utrzymywanych w swoim sasiedztwie wigzaniami czwérek nukleotydéw. Drugi
typ struktur zaliczanych przez Habilitanta do niekanonicznych to pseudowezty w RNA (struktury w
zwykle dtugich polimerach RNA, ktére zwigzane sg z powstawaniem wigzan/oddziatywar pomiedzy
odlegtymi od siebie rybonukleotydami, niemogace by¢ bezposrednio reprezentowane w klasycznej
notacji nawiasowo - kropkowej). Szes¢ sposréd siedmiu prac Habilitanta zaliczonych do osiggniecia
Habilitacyjnego ma w swoim obszarze badawczym te dwa typy struktur bioczgsteczek. W tematyce
prac A1-A7 wystepujg takze inne nurty, analiza struktury RNA z wykorzystaniem danych
wysokoprzepustowego, chemicznego prébkowania oraz techniki analiz struktury RNA z
wykorzystaniem réznych konwencji katow torsyjnych.

Publikacje A1-A7 wchodzace w sktad osiggniecia habilitacyjnego nalezy uznaé z spéjne
tematycznie a obszar badan habilitanta za bardzo zywy naukowo, wazny dla rozwoju bioinformatyki,
bioinformatyki strukturalnej, biologii molekularnej i wielu zastosowan w medycynie czy
biotechnologii. Habilitant w swoich pracach wigze bardzo wspétczesne metody obliczeniowe z
technikami informatycznymi oraz z danymi z eksperymentéw biologii molekularnej.

Bardziej szczegdtowa ocene dorobku Habilitanta mozna przeprowadzié przez oméwienie
zwartosci poszczegdlnych artykutéw wchodzacych w sktad osiggniecia habilitacyjnego, a takze przez
omowienie pozostatych publikacji Habilitanta po doktoracie, niezaliczonych do osiggniecia
habilitacyjnego.

Praca Al, BioCommons: a robust Java library for RNA structural bioinformatics, T. Zok,
Bioinformatics, 2021, jest krotka notatkg (“Applications Note”) w bardzo renomowanym czasopiémie
naukowym Bioinfomatics. Mimo bardzo zwieztej formy, przedstawia ztozony system
bioinformatyczny, ktéry autor rozwijat przez wiele lat. Publikacja ta jest takze uzupetniona znacznie
dtuzszym suplementem, gdzie metody i wyniki s3 oméwione szerzej. BioCommons jest aplikacja w
srodowisku Java gromadzgcg w sobie wiele narzedzi analizy struktur RNA. Biblioteka implementuje
wszystkie stosowane obecnie konwencje kodowanie i zapisu danych dotyczacych struktur kwaséw
RNA, PDB, mmClIF, koduje i odczytuje nazewnictwo atomdw, reszt, a takze rozpoznaje formaty
rekordow i nagtéwkow baz PDB i mmCIF. Dla konwersji formatéw danych oraz dla wyszukiwania
danych implementuje zaawansowane algorytmy optymalizacji kombinatorycznej. Narzedzie
BioCommons umozliwia réwniez doktadng analize struktury drugorzedowej kwasdw RNA przez
zastosowanie metody geometrycznej wyodrebniania kanonicznych par zasad. Mozliwe jest
kodowanie i wyszukiwanie pseudoweztéw w strukturze drugorzedowej RNA, z wykorzystaniem
metody programowania dynamicznego lub z wykorzystaniem heurystyk. System analiz oferowany
przez narzedzie BioCommons jest bardzo elastyczny i wszechstronny.

W pracy 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, autorzy przedstawiajg algorytmike oraz narzedzie do
analizy/wykorzystania danych wysokoprzepustowego, chemicznego prébkowania struktury RNA dla
poprawy jakosci przewidywania drugo i trzeciorzedowych struktur polimeréw RNA. Uzyskane wyniki
majg szczegolne znaczenie dla diugich taricuchéw RNA, dla ktérych obecne/wczesniejsze metody
przewidywania struktur nie dajg jeszcze zadowalajacych wynikéw. Istnieje szereg technik
eksperymentalnych chemicznego i enzymatycznego sondowania struktury RNA (SHAPE, DMS, CE,



NGS) oraz kompatybilne metody obliczeniowe. Metodyka automatyzacji obliczers oraz opracowane
narzedzie sieciowe RNAthor jest cennym i interesujgcym uzupetnieniem istniejgcych algorytmow i
narzedzi. Wykorzystuje i normalizuje dane o reaktywnosci farficucha RNA, posiada funkcjonalnoéé¢
wizualizacji, analiz statystycznych oraz poréwnywania danych.

W pracy 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, autorzy wprowadzajg formalizm grafowy do problem oznaczanego
skrétem POA (problem przypisania rzedu pseudoweztdw, pseudoknot order assignemnt problem).
Problem POA zostat wprowadzony przez tych samych autoréw we wczeéniejszej publikacji. Parametr
{charakterystyka topologiczna), zdefiniowany jako rzad pseudoweztéw moze byé uzyteczny przy
analizie i ocenie struktury dtugich/ztozonych taricuchdw RNA. Przy uzyciu wprowadzonego modelu
grafowego , problem POA formutujg nastepnie jako problem programowania catkowitoliczbowego.
Wprowadza/proponuje sie takze heurystyke do rozwigzania tego samego problemu, aby uniknaé
bariery ztozonosci obliczeniowej. Wydajnos¢ obu podejéé jest poréwnywana z wynikami
wspotczesnych algorytmow ktére do tej pory byly uzyteczne w rozwigzaniu omawianego problemu.
Dokonuje sig podsumowania wynikéw eksperymentow obliczeniowych, ktére oceniaja rézne metody
obliczeniowe pod kgtem jakosci klasyfikacji na reprezentatywnym zbiorze danych pochodzacych z
repozytorium struktur 3D RNA. Wykazuje sie skutecznos$¢ i efektywnoéé opracowanego podejscia.

W pracy A4, Topology-based classification of tetrads and quadruplex structures, M. Popenda,
J. Miskiewicz, J. Sarzynska, T. Zok, M. Szachniuk, Bioinformatics, 2020, autorzy zaproponowali nowy,
konsekwentny system klasyfikacji i oznaczania struktur tetrad oraz kwadruplekséw w kwasach
nukleinowych. W opublikowanych badaniach przeanalizowali tetrady i kwadrupleksy zawarte w
czgsteczkach kwasow nukleinowych zdeponowanych w bazie danych struktur biatkowych PDB.
Zaproponowali uzycie topologii ich struktury drugorzedowej dla zdefiniowania jej diagramu
graficznego oraz opracowali nowe reprezentacje w postaci kropkowo nawiasowej. Zdefiniowana,
oryginalna klasyfikacja analizowanych motywo6w bioczasteczkowych ma zastosowanie zaréwno dla
struktur kanonicznych jak i niekanonicznych. Dla klasyfikacji tetrad autorzy wprowadzili nazwe/skrét
~ONZ" kierujgc sig podobieristwem do ksztattow liter przekrojéw poprzecznych struktur. W oparciu o
nowg klasyfikacje motywdw opracowali w konsekwencji metode, ktéra automatycznie rozpoznaje
rodzaje tetrad i kwadruplekséw wystepujacych jako struktury jednoczasteczkowe. Na koniec
przeprowadzili analize statystyczng nowo zdefiniowanych motywéw w danych eksperymentalnych.

W pracy A5, ElTetrado: a tool for identification and classification of tetrads and quadruplexes
T. Zok, M. Popenda, M. Szachniuk, BMC Bioinformatics, 2020, autorzy przedstawili system
oprogramowania, ElTetrado, opracowany na podstawie poprzedniego artykutu A4, stuzace do
identyfikacji kwadrupleksow oraz tetrad w strukturach kwaséw nukleinowych i do klasyfikacji tych
struktur zgodnie z wprowadzonymi w pracy A4 konwencjami. Kategoryzacja, zgodnie z A4, opiera sie
na topologii struktury drugorzedowej kwadrupleksow i ich tetrad sktadowych. Wspiera analize
motywo6w kanonicznych i niekanonicznych. Oprécz wyznaczenia odpowiedniej klasy,
oprogramowanie ElTetrado potrafi zapisa¢ strukture drugorzedowa motywdéw w standardzie
nawiasowo — kropkowym oraz narysowa¢ graficzne reprezentacje struktury drugorzedowej, ktére
odzwierciedlajg specyfike topologii struktury kwadrupleksu.
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W pracy 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,
autorzy nawigzujg do ogblnoswiatowego, znanego konkursu naukowego RNA-Puzzles do
poréwnywania wynikéw przewidywanie struktury trzeciorzedowej RNA przez rdzne algorytmy.
Opracowali algorytmike oraz oprogramowanie, ktére pozwala na analize, interpretacje oraz
wizualizacje wynikdw dziatania poszczegdlnych algorytmoéw, wyliczanie macierzy odlegtosci pomiedzy
modelami, przedstawianie rankingu modeli. Dla wizualizacji uzywa sie réznych narzedzi takich jak
diagramy strukturalne oraz mapy ciepta.

W pracy 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, autorzy opisujg wersje 2.0 serwera sieciowego RNApdbee opracowanego przez tych
samych autoréw w 2014 roku. Oryginalna wersja serwera RNApdbee pozwalata na wyznaczanie
struktury drugorzedowej biomolekut RNA na podstawie plikéw wspotrzednych atomowych z bazy
PDB. Nowa wersja 2.0 zawiera nowe algorytmy rozpoznawania i klasyfikacji ztozonych pseudoweztéw
w duzych strukturach RNA. Zawiera takze nowe narzedzia wizualizacji, w tym rzutowanie struktury
drugorzedowej RNA na strukture przestrzenng. Pozwala takze na lepsza identyfikacje i anotacje
motywdw, pni, petli, wybrzuszeri i innych, w poréwnaniu do poprzedniej wersji. Obie wersje
serwiséw www, RNApdbee i RNApdbee 2.0, cieszg sie duzym zainteresowaniem badaczy, kazda z
publikacji byta cytowana ponad 50 razy.

Nalezy takze stwierdzic, ze powazny jest pozostaty dorobek naukowy Habilitanta,
niezaliczony do osiggniecia habilitacyjnego. Warto zauwazy¢, ze obejmuje rézne nurty. Pierwszy z
nich, bioinformatyczny, jest zbiezny tematycznie z tematykg osiaggniecia habilitacyjnego, dotyczy
modelowania polimeréw RNA i DNA. W nurcie tym znajdujg sie prace w bardzo wysoko notowanych
czasopismach naukowych Bioinformatics oraz RNA. Bardzo interesujgce sg jednak takze inne nurty,
reprezentowane przez publikacje w takich czasopismach jak Plasma Physics and Controlled Fusion
(2021), Foundations of Computing and Decision Sciences (2020), Journal of Grid Computing (2018).
Sg to bardzo dobre czasopisma naukowe o miedzynarodowej renomie.

Ocena dorobku naukowego Habilitanta

Praca Al Habilitanta jest pracg samodzielna. Pozostate prace osiggniecia habilitacyjnego, A2-
A7 sy wieloautorskie. W pracach A3 oraz A5 Habilitant jest pierwszym autorem. Udziat Habilitanta w
badaniach naukowych zwiazanych z pracami A1-A7 dokumentujg oswiadczenia wspétautorskie, a
takze dodatkowe wyjasnienia ztozone juz w trakcie procesu recenzyjnego. Prace Habilitanta A1-A7
zebrane jako osiggniecie naukowe, mimo pewnych niedostatkéw w precyzyjnym okreéleniu wktadu
Habilitanta, bez watpienia dokumentuja dojrzato$¢ jego warsztatu naukowego w informatyce
technicznej, bioinformatyce, a takze wiedze w biologii molekularnej i biochemii. Pewne watpliwosci
moze tez budzi¢ dos¢ duze przekrywanie sie publikacji A7 z tematyka doktoratu Habilitanta. Jednak
nawet ignorujgc te publikacje, nalezy ilosciowo doceni¢ pozostate prace A1-A6 oraz pozytywnie
ocenic ich poziom naukowy.



Oceniajgc oryginalnos¢ osiggnig¢ naukowych Habilitanta nalezy wzigé pod uwage, ze
omawiane powyzej artykuly naukowe ukazaty sie w prestizowych i znanych czasopismach
naukowych. Dokumentuja wyniki naukowe obejmujace aspekty interdyscyplinarne, réznorodne
zagadnienia obliczeniowe i modelowanie matematyczne, szereg platform eksperymentalnych i
pomiarowych, a takze odpowiedni warsztat technik informatycznych. Zawierajg wiele oryginalnych
koncepcji i podejé¢ metodologicznych, ktére w znaczgcy sposéb przyczyniaja sie do rozwijania
bioinformatycznych aspektow badan naukowych zwigzanych z modelowaniem struktur biomolekut.
Byty takze wielokrotnie cytowane.

Bardzo warta podkreslenia jest takze réznorodno$¢ tematyki badan naukowych uprawianych
przez Habilitanta reprezentowana przez publikacje w zakresie technik informatycznych w
obliczeniach wielkoskalowych, zastosowanie metod modelowania i metod informatycznych w fizyce.
Prace te dokumentujg takze potencjat Habilitanta nie tylko do prowadzenia szerokich i
interdyscyplinarnych badan, lecz takze do wspétpracy naukowej w réznorodnych, miedzynarodowych
zespotach badawczych.

Bardzo solidna i w mojej opinii przekraczajaca zwyczajowe wymagania dla stopnia doktora
habilitowanego jest takze charakterystyka bibliometryczna jego dorobku publikacyjnego.

Dorobek dydaktyczny, organizacyjny i popularyzatorski

Dokumentacja postepowania habilitacyjnego $wiadczy takze o posiadaniu przez Habilitanta
znaczgcego dorobku dydaktycznego, organizacyjnego i popularyzatorskiego.

Wielokrotnie byt promotorem prac magisterskich i licencjackich. Przygotowywat i prowadzit
zajecia dydaktyczne z réznych przedmiotéw w formie wyktfaddw na Politechnice Poznaniskiej.

Wspotpracowat z wieloma instytucjami naukowymi w kraju i za granica. Odbywat staze i
wizyty naukowe. Brat udziat w projektach naukowymi w kraju i za granica.

Otrzymywat liczne nagrody i wyrdznienia.
Podsumowanie i konkluzja oceny

Z catosci dokumentacji wynika, ze Habilitant jest autorem dzieta naukowego w postaci cyklu
publikacji zatgczonych do dokumentacji, ponadto posiada dodatkowy bardzo szeroki dorobek
naukowy, ktore dokumentujg dojrzatos¢ i réznorodnosé jego warsztatu naukowego. Posiada bardzo
wartosciowe i réznorodne osiggniecia naukowe, ktore sg znane i doceniane w miedzynarodowym
Srodowisku naukowym. Jego dorobek publikacyjny charakteryzuje sie bardzo wysokimi wskaznikami
bibliometrycznymi. Posiada takze dorobek dydaktyczny, ktéry dokumentuje jego kompetencje
akademickie, a takze bardzo bogaty dorobek organizacyjny i popularyzatorski.

Stwierdzam, ze dorobek naukowy, dydaktyczny, organizacyjny i popularyzatorski dr. Tomasza
Zoka spetnia wymogi stawiane przy nadawaniu stopnia doktora habilitowanego i odnoszac sie do
Ustawy o Stopniach Naukowych i Tytule Naukowym stawiam wniosek o dopuszczenie do dalszych
etapdw postepowania habilitacyjnego.



