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OCENA
osiggniecia naukowego oraz istotnej aktywnosci naukowej Pana dr. inz. Tomasza Zoka w
zwigzku z prowadzonym postgpowaniem w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego.
Tytut osiggniecia naukowego: Metody obliczeniowe do analizy niekanonicznych struktur
kwasow nukleinowych.

I. Podstawa recenzji

Przedmiotem oceny jest osiagniecie naukowe oraz aktywnos¢ naukowa dr. Tomasza Zoka w
zwiazku z postepowaniem habilitacyjnym w dziedzinie nauk inzynieryjno-technicznych 1
dyscyplinie informatyka techmiczna 1 telekomunikacja, wszczgtym decyzja Rady
Doskonatosci Naukowej z dnia 29 listopada 2021 roku, w zwigzku z uchwalg Rady
Dyscypliny Informatyka Techniczna i Telekomunikacja w Politechnice Poznanskiej z dnia 14
grudnia 2021 r.

Podstawa opracowania opinii jest pismo Pana Dzickana Wydzialu Informatyki i
Telekomunikacji Pol. Poznanskiej informujgce o powolaniu mnie w skiad komisji w
postepowaniu habilitacyjnym dr. T. Zoka i powierzeniu funkcji recenzenta.

Opinia zostala opracowana na podstawie otrzymanej dokumentacji zawierajacej wniosek
Habilitanta, kopie dyplomu uzyskania stopnia doktora n.t., autoreferat, informacje o
aktywnos$ci naukowej i wspolpracy z otoczeniem spoteczno-gospodarczym oraz odbitki
publikacji skladajacych sie na osiggnigcic naukowe wraz ze stosownymi oswiadczeniami
wspolautorow. Dodatkowo, na wniosek recenzenta, dr T. Zok uzupelnil dokumentacje o
informacje o wlasnym merytorycznym wkladzie w cykl publikacji stanowigcy osiggnigcie
habilitacyjne.

Ocena osiggniecia naukowego oraz istotne] aktywnosci naukowej zostala sporzadzona
zgodnie z Art. 219 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. — Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce
(tekst jednolity Dz. U. z 2020 r., poz. 85) zwanej dalej Ustawg oraz wedlug szczegdlowych
kryteriow i zalecen opublikowanych na stronie internetowej RDN.

IL. Dane ogolne o Kandydacie

Pan dr Tomasz Zok ukonczyt z wyréznieniem studia IT stopnia na kierunku informatyka
na Wydziale Informatyki Pol. Poznanskiej w 2011 r. W tym samym roku zostal zatrudniony
jako analityk, a pozniej jako starszy analityk systemow komputerowych w Poznanskim



Centrum Superkomputerowo-Siectowym. W ZUYE r. uzyskal stopien doktora nauk
technicznych w dyscyplinie informatyka na podstawie rozprawy pt. Algorithmic Aspecis of
RNA Structure Similarity Analysis na Wydziale Informatyki Pol. Poznanskiej. Praca zostal
wyrézniona 1 dodatkowo uhonorowana Nagroda Miasta Poznamia. Od 2018 roku do chwili
obecnej jest zatmdniony na stanowisky adinokia w Instyiucie Toformatyks Pol Poznadskiei.

IIL. Charakterystyka oraz ocena osiggnigcia naukowego

Jako osiagni¢cie naukowe dr Tomasz Zok przedstawil cyki 7 publikacji zatytulowany
Metody obliczeniowe do analizy niekanonicznvch strukiur kwasow nukleinowych. Wsrod
pubitkacp 1 praca jest samodzieina, a w pozosiaiych ficzba wspolautorow wynosi
odpowiednio trzech, pigciu (2 prace), szesciu, siedmiu 1 dziesigciu. ,,Wieloautorstwo™ prac
nie dziwi, gdyz mamy do czynienia z problematyka interdyscyplinarna, ktéra oprocz
(bio)informatykow, do kiérych zalicza si¢ Habilitant, angaznje migdzy innymi specjalistow z
zakresn biologii maolekularng; 1 komarkowel, Podkreslic nalezy, ze w frzech pracach
wspotautorskich dr Zok jest wymieniony na pierwszym miejscu, co oznacza, 7e jest tzw.
autorem wiodgcym, czyli wnoszacym kluczowy wklad 1 pelnigcym role inspirujgca w
powstaniu publikacji. We wszystkich pozostalvch pracach Habilitant na licie autorow jest
usytuowany na pozycji wyzszej, niz wynikatoby to ze zwyczajowej kolejnosci alfabetycznej,
co takic Swiadcry o mwmmoyw wiEde w *h povwstanis. Freodstavone okolicznosci
znalazty formalne potwierdzenie w oswiadczeniach wspolautorow oraz samego Habilitanta,
ktore dosé precyzyjnie okreslajg udzial poszczegdlnych autoréw. Indywidualny wkiad dr.
Zoka w kazda z wspotautorskich publikacji cyklu zostal przedstawiony ponizej przy
omawianiu i charakterystyce ich zawartosci merytoryczne;j.

Na przedstawiony cyki skfadaja si¢ nastepujace prace:

1. BioCommons: a robust Java library for RNA structural bioinformatics. T. Zok
Bioinformatics. 2021.

Wskazniki publikacji: IF 2020: 6,937, punkty MNiSW / MEiN 2019+ 200

Struktury biomolekularne posiadaja rozme reprezeniacje 1 wystepuja w roznych
formatach, co czesto powoduje ich nickompatybilno$¢ z wymogami programow do
analizy danych, a tym samym znaczgco utrudnia tworzenie narzedzi bioinformatycznych
ukierunkowanych na strukture. Autor opracowal biblioicke BioCommons, ktora taczy
funkcje 1 struktury danych przyvdatne dla bioinformatvkow. Sklada sig z osmin pakietow
gtéwnych 1 czterech pomocniczych zawierajacych tacznie prawie 400 klas i ponad 3000
metod. Biblioteka posiada parser danych PDB i mmCIF. Wykrywa aliasy nazw atomow,
uwzglednia brakujgce residua w analizie i zbiera dane z naglowka. Parser wykorzystuje
rowniez rozmyty detektor typu residuum na podstawie zawartosci ciezkich atomow.
Biblioteka zawrera kowwerter ponncdry formatanm pikew TOB 1 mmCIF. Ze wzgleda na
limity PDB, t). pig¢ cyfr dla liczby atomow i cztery cyfry dla liczby pozostatosci,
BioCommons stosuje inteligentne rozwigzywanie konfliktow. Biblioteka implementuje
heurystyke First-Fit, co znaczy, ze nawet jesli struktura mmCIF musi zosta¢ podzielona na
kilka struktur PDB, biblioteka zapewnia, ze wszystkie stykajgce sie laficuchy sa
przechowywane razem. Zestaw funkcjt do analizy danych 3D obeymuje funkcje zwigzane



z reprezentacja trygonometryczng w przesirzeni kata skrecania — BioCommons obstuguje
wszystkie katy skretu biatek i kwaséw nukleinowych. BioCommons moze mapowac
szczegdly konstrukeyine na poziomie 2D i 3D. Przykladowo, mozna przeanalizowad
wspOhrzedne 3D, aby znalezé interesujgey element konstrukcyjny w reprezentacji 2D, a
nastepnie wroci¢ do jego modeln 3D BioCommons umozliwia rowniez dokiadna analize
struktury drugorzedowej kwasow npukleinowych, glownie poprzez implementacjg
geometrycznej metody wyodrebniania kanonicznych par zasad. Dzigki notacji kropkowo-
nawiasowej BioCommons moze kodowa¢ pseudowezly dowolnej kolejnosci.

BioCommons by} rozwijany przez Habilitanta od wielu lat. Jego komponenty powstaty
podczas pracy aniora nad projokiant z pakicta RNApolis, a finkcjomalno$t biblioteki
miata praktyczne zastosowanie do analizy katow torsyjnych, mapowania danych 3D 1 2D,
obstugi pseudoweztow, przebudowy bazy jader i wielu innych probleméw bioinformatyki
strukturalnej. Kod zrodiowy biblioteki jest swobodnie dostepny, a skompilowane wersje
sg wdrazane w Maven Central Repository.

. RNAthor — fast, accurate normalization, visualization and statistical analysis of RNA
probing data resolved by capillary electrophoresis. J. Gumna, T. Zek, K. Figurski, K.
Pachulska-Wieczorek, M. Szachniuk. PLoS One. 2020. 15(10):0239287.

Wskazniki publikacji: IF 2020: 3,240, punkty MNiSW / MEiN 2019+: 100

Wkiad dr. Zoka: udzial w projektowanin systemu RNAthor na podstawie specyfikacii
wymagan, zarzadzanie prototypem narzedzia RNAthor i rozwinigeie go do wersji
koficowej (m.in. poprawienie stabilnosci i zaimplementowanie brakujacych funkgji).
wprowadzenie istotnych zmian zasugerowanych przez recenzentdéw a nieobecnych w
poczatkowym projekcie (obshiga formatu QuShape, mozliwos¢ przewidywania struktury
2D RNA, dedykowana wizuatizacja strokiury 2D RNA z zaznaczemiem poOZiomu
reaktywnosci), aktywny udzial w testowaniu aplikacji na kazdym etapie powstawania
projektu.

W badaniach nad strukturg RNA wazng poznawcza role odgrywa eksperyment zwany
probkowaniem chemiczaym w ktdrym wykorzystuie sie zwiazki wehodzace w reakceje z
nukleotydami w sposob zaleimy od lokalnej struktury RNA. Aby otrzyma¢ wiarygodne
wyniki, nalezy $ciSle przestrzegaé okreslonego protokoln takiego eksperymentu
definiujacego sekwencj¢ przetwarzad. Pomaga w tym aplikacja webowa RNAthor,
wspolopracowana przez Habilitanta 1 bedaca przedmiotem pracy, ktora w sposob wygodny
dia uzytkownika integruje wszystkie etapy takiego przetwarzania. Wpierw uzyskane dane
podlegaja walidacji weryfikujacej ich spdjnosé. Nastepnie usuwa si¢ dane niepewne — do
wyboru jest metoda reczna lub automatyczna bazujgca na heurystyce wynikajacej z
wiedzy i doswiadczenia zespolu eksperymentatorow. Dalej, nast¢puje eliminacja danych
odstajacych z wykorzystaniem analizy statystycznej i na komiec wyznacza si¢ tzw.
znormalizowang reaktywnos$é, pozwalajaca na przewidywanie struktury drugorzedowej
RNA. Wygodna graficzna prezentacja wynikow utatwia korzystanie z aplikacji RNAthor,
ktora dodatkowo umozliwia analize statystyczng w eksperymentalnych badaniach
porownawczych.



3. 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
Wskazniki publikacji: IF 2020: 1,417, punkty MNiSW / MEiN 2019+ 100
Wiiad dr. Zoka: Zainiciowanie projektu poprzez sformutowanie problemu badawczego w
dziedzinie teorii grafow, zaproponowanie rozwigzania heurystycznego opartego o model
problemu kolorowania grafu, udzial i koordynowanie prac implementacyjnych oraz badan
testowych, udziat w biezacych dyskusjach na kazdym etapie projektu dotyczacych
algorytméw MIS 1 MILP, przygotowanie zbioru danych do wykonania eksperymentow
obliczemowych, udzial w tworzeniu manuskrypiu 1 itustracyi.

Pseudowezel to specyficzny motyw struktury RNA, ktory ma duzy wplyw na ogolny
ksztalt 1 stabilnos$¢ czasteczki. Wystgpuje, gdy nukleotydy dwoch rozigcznych
Jednoniciowych fragmentéw tego samego lafcucha, oddzielonych fragmentem
helikalnym, oddzialuja ze soba i tworza pary zasad Pseudowerzly charakieryzujg sig
duzym zréznicowaniem topologicznym, a ich systematyczny opis wcigz stanowi
wyzwanie. W poprzednich pracach wspotautorstwa Habilitanta wprowadzono porzadek
pseudoweztow, ktorego miara jest nowy wspolczynnik reprezentujgcy zlozonosé
topologiczng pseudoweztowej struktury RNA. Jednoznaczna identyfikacja pseudowezlow
1 okreslenie ich kolejnosci w strukturze RNA nie jest fatwym zagadnieniem, diatego od
momentu wprowadzenia pojgcia porzadku pseudowezla autorzy pracowali nad jego
rozwigzaniem proponujgc metody wyznaczania rzedu pseudowezia zgodnie z
mechanizmami kontrolujagcymi proces biologiczny prowadzacy do ich powstania w
czasteczce. W pracy przedstawiono nowy model problemu przypisywania kolejnosci
pseudowgzlow oparty na kolorowaniu grafow. Zaproponowano wyspecjalizowang
heurystyke dziatajaca na opracowanym modelu oraz alternatywny algorytm bazujacy na
programowaniu calkowitoliczbowym. Skutecznosé obu podejsé jest podobna i
poréwnywalna z najlepszymi dotychczas stosowanymi algorytmami, co wykazuja wyniki
cksperymentainych bada poréwnawczych oceniajacych analizowane algorytmy pod
wzgledem jakosci klasyfikacji na reprezentatywnym zestawie danych pochodzacych z
nieredundantnego repozytorium struktur 3D RNA.

4. Topology-based classification of tetrads and quadruplex structures. M. Popenda, J.
Miskiewicz, J. Sarzynska, T. Zok, M. Szachniuk. Bioinformatics. 2020. 36(4):1129-1134
Wskazniki publikacji: IF 2020: 6,937, punkty MNiSW / MEiN 2019+ 200
Wkiad dr. Zoka: udziat w dyskusjach na temat wizualizacji kwadrupleksow, ktore
przyczynily si¢ do podjecia badan przedstawionych w pracy, zaimplementowanie sposobu
klasyfikacji kwadrupleksow unimolekularnych ustalonego w wyniku dyskusji, wykonanie
eksperymentow obliczeniowych na wszystkich znanych strukturach DNA, RNA 1 ich
hybrydach, przygotowanie zbiorczego opracowania wynikéw i dokonanie obliczen
statystycznych, udziat w pisanin manuskryptu i przygotowaniu ilustracji.

Kwadrupleksy, czyli niekanoniczne czteronicieniowe struktury, sa w kregu

zainteresowania badaczy z roznych bio-dyscyplin. Ze wzgledu na specyficzng budowe te
trzeciorzgdowe motywy biora udzial w réznych procesach biologicznych. Stanowia



rowniez obiecujace cele terapeutyczne w wielu strategiach opracowywania lekow, w tym
w leczeniu choréb przeciwnowotworowych i neurologicznych. Wyjatkowosé i
réznorodnos¢ ich form sprawia, ze kwadrupleksy wykazuja ogromny potencjal w nowych
zastosowaniach biologicznych. Istniejgce podejscia do analizy kwadrupleksow opieraja sie
na cechach sekwencji lub struktury 3D i dotyeza wylacznie motywoOw kanonicznych.

W pracy autorzy przeanalizowali tetrady i kwadrupleksy zawarte w czasteczkach
kwasow nukleinowych zdeponowanych w Protein Data Bank. Skupiajac sie na topologii
ich struktury drugorzedowej, dostosowali jej diagram graficzny i zaproponowali nowe
reprezentacje nawiaséw 1 lukow. Zdefiniowana zostal nowatorska klasyfikacja tych
motywow, ktora moze obshugiwad zardwno przypadki kanoniczne, jak i niekanoniczne,
zwana ONZ od ksztaltéw, jakie powstaja przez przesledzenie interakcji w tetradzie.
Klasyfikacja ONZ dla tetrad 1 dla kwadrupleksow to nowatorska metoda opisu tych
ztozonych struktur czteroniciowych. Jako jedyna uwzglednia informacje o interakcjach
nickanonicznych pomigdzy nukleotydami tworzgcymi tetrade. Dzicki temu ONZ pozwala
pogrupowa¢ kwadrupleksy wg podobienstwa w topologii struktury drugorzedowej. W
oparciu o t¢ nowg taksonomi¢ wdrozono metodg, ktora automatycznie rozpoznaje typy
tetrad 1 kwadrupleksow wystgpujacveh jako strukiury jednoczasteczkowe. Na koniec
przeprowadzona zostala analiza statystyczna tych motywow znalezionych w
eksperymentalnie okreslonych strukturach kwasow nukleinowych w odniesieniu do nowej
klasyfikacji.

. ElTetrado: a tool for identification and classification of tetrads and quadruplexes. T. Zok,
M. Popenda, M. Szachniuk. BMC Bioinformatics. 2020. 21(1):40

Wskazniki publikacyi: IF 2020: 3,169, punkty MNiSW / MEiN 2019+: 100

Wktad dr. Zoka: przygotowanie narzedzia obliczeniowego ElTetrado, zaprojektowanie i
zaimplementowanie algorytmu umozliwiajgcego rozszerzenie klasyfikacji kwadrupleksow
uni- na bi- 1 fetramolekularne, wykonanie eksperymentéw obliczeniowych na petnym
zbiorze wszystkich rozwigzanych struktur kwaséw nukleinowych, udzial w pisaniu
publikacji, w szczegélnosci przygotowanie tabel, pseudokodow algorytmow i ilustracii.

Na bazie wprowadzonej klasyfikacji ONZ dla tetrad i kwadrupleks6w, w pracy autorzy
przedstawiaja nowa metode =zapisu 1 wiznalizacji struktur, ktéra zostala
zaimplementowane w pakiecie ElTetrado. Wiodacg role w opracowanej metodzie
odgrywaja 4 oryginalne algorytmy:

Algorytm 1 — wpierw na podstawie wspolrzgdnych 3D wyznacza pary niekanoniczne oraz
oddziatywania miedzy nukleotydami, a nastgpnie tworzy skierowany graf z
etykietowanymi tukami, w ktérym zbior wierzchotkdw stanowi nukleotydy analizowanej
struktury.

Algorytm 2 — odnajduje tetrady jako cykle proste o dlugosci réwnej 4. Dodatkowo,
analizujgc etykiety hikéw, algorytm 2 weryfikuje poprawnosé wyznaczonych tetrad.
Algorytm 3 — wyznacza graf zwany grafem tetrad. Jego wierzchotkami sg tetrady, a
krawgdzie posiadaja przypisane wagi stanowigce maksymalna liczbe nukleotydéw (od 0
do 4) w potencjalnej parze tetrad oddziatywujacych warstwowo.




Algorytm 4 — stanowi ostatni etap dziatania ElTetrado, a jego celem jest 1gczenie par
tetrad w kwadrupleksy oraz ich klasyfikacja.

Dodatkowo ElTetrado wyznacza wartosci parametréow liczbowych: 1) Planarity
deviation — miara odstgpstwa tetrady od plaszczyzny, 2) Rise — odleglos¢ pomigdzy para
kolejnych tetrad, 3) Twist — kat skretu pomiedzy para kolejnych tetrad. ElTetrado zostato
zaimplementowane jako ogolnodostepna aplikacja (https://github.com/tzok/eltetrado).

. 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, I.M. Bujnicki, E. Westhof, M. Szachniuk, Z. Miao.
Nucleic Acids Research. 2020. 48(2):576-588

Wiskazniki publikacji: IF 2020: 16,971, punkty MNiSW / MEIN 2019+: 200

Wkiad dr. Zoka: udziat w dyskusjach, ktére zapoczatkowaty prace nad projektem, udziat i
koordynacja prac integracyjnych metod obliczeniowych do analizy 1 poréwnywania
struktur RNA w przestrzeni frygonometrycznej, opracowanie obrazu Dockerowego
zawierajacego wszystkie narzgdzia i dane wchodzace w sklad RNA-Puzzles Toolkit,
aktywny udziat w tworzeniu manuskryptu oraz w wewngtrznym recenzowaniu calej pracy.

Publikacja wigze si¢ z zaangazowaniem Habilitanta we wspolprace w ramach RNA-
Puzzles. Jest to migdzynarodowa inicjatywa skupiajaca naukowcéw zajmujgcych sie
problematyka modelowania, porownywania i analizy struktur 3D RNA. Gléwnym celem
RNA-Puzzles jest organizacja i koordynacja konkurséow w przewidywaniu struktury
przestrzenne] RNA. Konkurs RNA-Puzzles wykazal m.in., Ze rozwdj 1 wahidacja metod
obliczeniowych predykcji struktury RNA silnie zalezy od poréwnawczych zestawow
danych i algorytmow porownywania. Brak dostgpnego systematycznego zestawu wzorcow
do przewidywania struktury 3D RNA utrudnial standaryzacjg testow porownawczych w
modelowaniu struktury RNA. Nie powstal rowniez zunifikowany zestaw narzgdzi, ktory
pozwalatby na dogi¢bna 1 kompletng analizg struktury RNA, a jednoczesnie byt tatwy w
uzyciue. W pracy Autorzy przedstawiajg zestaw narzedzi RNA-Puzzle (zasob
obliczeniowy), ktore obejmuja surowe i standaryzowane zbiory danych generowane przez
rézne metody predykceji struktury 3D RNA, narzedzia do normalizacji 1 wizualizacji oraz
narzgdzia metryczne do pordwnywania struktur 3D (RNAQUA, MCQ4Structures).
Przedstawiono tu w szezegdlnosci zastosowania miar trygonometrycznych do analizy
podobienstwa struktur 3D. Opracowane oprogramowanie pozwala na wyznaczanie rozuic
katowych dla pojedynczych nukleotydow z kazdego modelu, a zebrane dane mozna
agregowadé do postaci rankingu modeli oraz wizualizowaé przy pomocy diagramow
strukturalnych lub map ciepta. Taka wizualizacja pokazuje kontekst, w jakim znajdujg si¢
roznice strukturalne i pozwala wyciggnaé¢ wnioski na temat ewentualnych problemow
obliczeniowych modelowania struktury RNA. Miar trygonometrycznych mozna uzywac
rowniez bez znajomoscei struktury referencyjne;. W pracy pokazano, jak wyznaczong
macierz odleglosci migdzy poszczegolnymi modelami mozna wykorzystac do grupowania
i skalowania wiclowymiarowego, aby pokazaé¢ wzajemne relacje miedzy réznymi
metodami przewidywania struktury 3D RNA.



7. 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
Wskazniki publikacji: IF 2018: 11,147, MNiSW / MEIN 2019+: 200, MNiSW 2018: 40
Wikiad dr. Zoka: zainicjowanie projektu rozwiniccia systemu RNApdbee do wersji 2.0,
zaprojektowanie nowych funkcji aplikacy, wiodacy udzial w zaimplementowaniu funkcji
i wykonanie ich integracji, zaprojektowanie algorytmu podzialu struktury RNA na
elementy z uwzglednieniem informacji o pseudowezlach, opracowanie nowej mozliwosci
wizualizacji struktur w RNApdbee, udzial w pisaniu publikacji i tworzeniu rysunkow.

W dziedzinie biologii strukturalnej RNA 1 bicinformatyki dostep do prawidtowo
adnotowanej struktury RNA ma kluczowe znaczenie, zwlaszcza w przewidywaniu struktur
drugorzedowych 1 3D. Serwer internetowy RNApdbee, wprowadzony w 2014 roku, miat
na celu przede wszystkim rozwigzanie problemu ekstrakcji struktury drugorzedowej RNA
z plikéw PDB. Jego nowa wersja, RNApdbee 2.0, bedgca przedmiotem pracy, jest wysoce
zaawansowanym  wielofunkcyjnym  narzgdziem do adnotacji  struktury RNA,
ujawniajgcym zwigzek migdzy drugorzedowsa strukturg RNA a strukturg 3D podang w
formacie PDB lub PDBx/mmCIF. Zaktualizowana wersja zawiera nowe algorytmy
rozpoznawania 1 klasyfikacji wysoko uporzadkowanych psendoweziow w duzych
strukturach RNA. Umozliwia analize wplywu izolowanych par zasad na strukture RNA.
Moze wizualizowa¢ drugorzedowe struktury RNA - w tym kwadrupleksy — z
przedstawieniem interakcji niekanonicznych. Opisuje réwniez motywy ulatwiajace
identyfikacje pmi, petli i jednoniciowych fragmentéow w wejsciowej strukturze RNA.
RNApdbee 2.0 jest zaimplementowany jako publicznie dostepny serwer sieciowy z
intuicyjnym interfejsem i mozna do niego swobodnie uzyska¢ dostep pod adresem
http://mapdbee.cs.put. poznan.pl/

W podsumowaniu powyzszych charakterystyk zawartosci poszczegolnych publikacji
mozna stwierdzi¢, iz publikacje te niewatpliwie stanowia cykl powigzany tematycznie.
Spoiwem, ktore je lgczy jest, z jednej strony metodologia wykorzystywana do budowy
komputerowych narzedzi obliczeniowych, obejmujaca metody klasyfikacji, techniki
wizualizacji graficznej, analizy statystyczne, zagadnienia optymalizacyjne, czy metody
grafowe, a z drugie] strony obszar aplikacyjuy ukierunkowany na analize struktur
niekanonicznych kwasow nuklemmowych. Trzy prace cykhu (1, 3, 7) dotycza psendoweztow w
strukturach RNA, trzy kolejne prace (4, 5, 7) zwigzane sa z analiza kwadruplekséw DNA i
RNA, dwie prace (1, 6) obejmujg metody do analizy struktur w przestrzeni katow torsyjnych,
Jjedna praca (2) przedstawia techniki przetwarzania danych z eksperymentu prébkowania.
Kazda z publikacyi cyklu wnosi okreslony wklad w rozw6j metodologii komputerowej analizy
struktur kwaséw nukleinowych, zas caly cykl stanowi znaczny wktad w rozwoj dyscypliny
informatyka techniczna i telekomunikacja w zakresie metod i narzedzi do specjalizowanych
obliczen komputerowych, ulokowanych w obszarze bioinformatyki. Przedlozony zestaw
publikacji stanowi zatem osiggnigcie naukowe w rozumieniu art. 219 ust. 2b Ustawy.



IV. Aktywnos¢ naukowa

Autorstwo lub wspdlautorstwo publikacji naukowych

Dorobek publikacyjny dr. T. Zoka (bez uwzglednienia cyklu 7 publikacji stanowiacych
zgloszone osiggnigcie naukowe) obejmuje tacznie 31 prac, w tym 2 rozdziaty w monografiach
miedzynarodowych, 19 artykuléw w czasopismach naukowych i 10 prac opublikowanych w
materiatach konferencyjnych. Na szczegolne podkreslenie zasluguje fakt, iz 18 artykulow
zostato opublikowanych w czasopismach z listy JCR. Sa to w wigkszosci periodyki o uznanej
renomie, legitymizujace si¢ znakomitym IF (np. Nucleic Acid Research (IF — 16,971) (2
prace), RNA (4,942) (3 prace), Bioinformatics (5,610) (2 prace), J. of Grid Computing
(3,288), Nuclear Fusion (3,062).

Pod wzgledem ilosciowym dorobek publikacyjny Habilitanta nie jest moze imponujacy,
ale musimy go odnies¢ do niedtugiego okresu pracy zawodowej w charakterze pracownika
naukowego (9 lat). W tym czasie Kandydat publikowat srednio prawie 4 prace rocznie, co —
biorac dodatkowo pod uwage inne sfery aktywnosci zawodowej — stanowi bardzo dobry
rezultat.

Z tej charakterystyki publikacyjnej wylania si¢ Kandydat, ktéry nie jest typem naukowca
zasypujacego czytelntkéw duzg liczbg publikacji o =zéznicowanej wartodci, ale
upowszechnianie wynikéw pracy badawczej odbywa si¢ tu miarowo, z duzg dbaloscia o
poziom naukowy publikaciji.

Osiggniecia projekiowe, konstrukcyjne i technologiczne

Dr T. Zok deklaruje uzyskanie — jako autor lub wspolautor — bogatego zestawu
praktycznych wynikéw projektowych i/lub technologiczaych w formie rdznorodnych
rozwigzan informatycznych. Sa to:

1. Serwery do badan struktur 2D 1 3D RNA (ekstrakcja, modelowanie, wykrywanie przebié i
przeplotéw, prognozowanie, rekonstrukcja i remodelowanie, ocena jakoséci modeli,
normalizacja danych eksperymentalnych);

2. Program do klasyfikacji kwadrupleksow DNA 1 RNA i biblioteka do analizy struktur 2D i
3D;

3. Bazy danych i wyszukiwarka struktur 3D oraz fragmentow RNA.

Wszystkie narzedzia sa typu open source i doczekaly sie liczaych odwiedzin — w
niektorych przypadkach liczonych w milionach odston.

Wystgpienia na krajowych lub miedzynarodowych konferencjach naukowych

Dr T. Zok jest bardzo akiywny pod wzgledem prezentacji wynikéw prac badawczych na
konferencjach naukowych. Odnotowaé tu mozna czynny udzial Kandydata w 59
konferencjach, z ktérych tylko 2 — sadzac po jezyku prezentacji — mialy zasieg krajowy.
Migjsca prezentacji s3 zroznicowane, ale w wickszosci sa to cykliczne konferencje
specjalistyczne (np. RNA Puzzles Meeting,, Int. Meeting on Quadruplex Nucleics Acids),
konferencje organizowane przez towarzystwa naukowe (np. RNA Society Meeting, Symp. of
the Polish Bioinformatics Society), czy konferencje o szerszej tematyce obejmujacej prace
Habilitanta (np. IEEE Int. Conf. on Big Data, European Conf. on Operational Research, Int.
Conf. on Operational Research in Computational Biology, Bioinformatics and Medicine, Int.



Systems Biomedicine Symp. Operation Research and Machine Learning, Int. Conf.
BIOTECHNO).

Udzial w komitetach organizacyjnych i naukowych konferencji krajowych lub
miedzynarodowych

Habilitant byt czlonkiem komitetu organizacyjuego i naukowego konferencii dla
doktorantow bioinformatyki organizowanej przez PTB (2020), czlonkiem komitetu
organizacyjnego sympozjum PTB (2017) 1 EURO Conf. on Operational Research in
Bioinformatics and Medicine (2014) oraz organizatorem 1 przewodniczacym sesji na
European Conf. on Operational Research (Dublin 2019) 1 ICOLE - Perspectives of
Bioinformatics (Austria 2018).

Uczesmictwo w pracach zespolow badawczych realizujgcych projekty finansowane w drodze
konkursow krajowych lub zagranicznych

Dr Tomasz Zok byl aktywnym uczestnikiem w realizacji 9 projektow:

1. Integrating and managing services for the European Open Science Cloud — projekt
europejski Horizon 2020, 2018 — 2020, rola Habilitanta: wykonawca;

2. INDIGO-DataCloud. Integrating Distributed data Infrastrutures for Global ExplQitation —
projekt europejski Horizon 2020, 2015 — 2017, rola Habilitanta: wykonawca;

3. EUROfusion. Implementation of activities described in the Roadmap to Fusion during
Horizon 2020 through a Joint programme of the members of the EUROfusion consortium
— projekt europejski Horizon 2020, 2014 — 2020, rola Habilitanta: wykonawca;

4. EGI-InSPIRE. European Grid Initiative: Integrated Sustainable Pan-European

Infrastructure for Researchers in Europe — projekt europejski INFRA, 2010 - 2014, rola
Habilitanta: wykonaweca;

5. Eksploracja cech 1 modelowanie struktury kwadruplekséw — projekt krajowy NCN OPUS,
2020 — 2023, rola Habilitanta: kierownik;

6. RNApolis — metody i algorytmy do modelowania i analizy struktur RNA — projekt
krajowy NCN OPUS, 2017 — 2020, rola Habilitanta: kierownik;

7. Rozwdj bioinformatycznych modeli do analizy struktur 3D RNA w przestrzeni katowej —
projekt krajowy NCN PRELUDIUM, 2017 — 2018, rola Habilitanta: wykonawca;

8. Automatyczne, wysokoprzepustowe modelowanie struktur przestrzennych RNA — projekt
krajowy NCN MAESTRO, 2013 — 2016, rola Habilitanta: kierownik;

9. Informatyczne modele 1 metody w biologii komérkowej — projekt krajowy NCN OPUS,
2013 — 2015, rola Habihitanta: wykonawca.

Czlonkostwo w miedzynarodowych lub krajowych organizacjach i towarzystwach naukowych

Habilitant deklaruje czlonkostwo w nastepujacych organizacjach i towarzystwach
naukowych: (1) G4 Society (od 2020 r.), (2) European Chapter of Combinatorial
Optimization (od 2018 r.), (3) RNA Society (od 2016 r.), (4) EURO Working Group on
Operations Research in Computational Biology, Bioinformatics and Medicine (od 20212 1.),
(5) Polskie Towarzystwo Bioinformatyczne (od 2011 r.).

Odbyte staze w instytucjach naukowych

Kandydat odbyt 4 krotkoterminowe wizyty we wspolpracujacych zagranicznych
oSrodkach naukowych (Barcelona Supercomputing Center (4 dni w 2019 r)), Innsbruck (4 dni
w 2018 r.), Saxony Institute for Computational Intelligence and Machine Learning, Niemcy (4



dn1 w2018 r.), Centro de Ciencias, Benasque, Hiszpania (13 dni w 2018 r.}) w celu wymiany
informacji, wspolnych dyskusji oraz dziatan nad prowadzonymi/planowanymi projektami.

Czlonkostwo w komitetach redakcyjnych i1 radach naukowych czasopism
Brak
Recenzowane prace naukowe

Dr T. Zok byt recenzentem ponad 20 artykutéw skierowanych do druku w czasopismach z
IF (Computational and Structural Biotechnology Journal, Bioinformatics, Int. Journal of
Molecular Sciences, Viruses, Genes, Applied Sciences, Journal of King Saud University —
Computer and Information Sciences, Non-Coding RNA, Bioengineering).

Udzial w zespolach badawczych realizujgce projekily nie uzyskane w drodze konkursow

Udzial Habilitanta w tej kategorii projektow byl zwigzany z realizacja 3 grantéw
wewnatrzuczelnianych w charakterze kierownika (2 projekty) lub wykonawcy w latach 2014
—2020.

Uczestnictwo w programach europejskich lub innych programach miedzynarodowych
Brak
Uczestnictwo w zespolach oceniajgcych w konkursach naukowych lub dydaktycznych

Habilitant bral udzal w zespolach oceniajacych prace licencjackie/inzynierskie i
magisterskie z bioinformatyki w ramach konkurséw organizowanych przez Polskie
Towarzystwo Bioinformatyczne w 2018, 20191 2020 r.

Biorac pod uwage powyzsze charakterystyki, mozna stwierdzi¢, iz aktywnos$¢ naukowa
Habilitanta zasluguje na pozytywna ocene. Do mocnych stron tej aktywnosci naleza
niewatpliwie duza liczba publikacji w czasopismach z listy JCR z dobrymi i bardzo dobrymi
wskaznikami IF, duza aktywnos$¢ w zakresie prezentacji konferencyjnych (podkresli¢ tu
nalezy wysoka range wielu konferencji) oraz liczny udzial w realizacji miedzynarodowych i
krajowych projektéw badawczych pozyskanych w drodze konkursow. W trzech projektach dr
Zok pehil funkcje kierownika, co dodatkowo oznacza koniecznosé wezesniejszego
zaangazowania si¢ w pozyskiwanie $rodkow finansowych 1 skutecznos¢ takiego dzialania.
Na oddzielny komentarz zasluguje organizowanie sesji naukowych na konferencjach
miedzynarodowych oraz recenzowanie prac do renomowanych czasopism, co — zdaniem
recenzenta — swiadczy o rozpoznawalnosci w srodowisku naukowym, w ktérym Kandydat jest
uznanym specjaliste w swojej dyscyplinie, mimo niezbyt jeszcze dhugiej kariery naukowe;j.

Zasygnalizowany wczesniej dominujgey udzial prac wieloautorskich w dorobku dr. Zoka
nie nalezy traktowa¢ jako cechy obnizajacej jego range. We wspolczesnych badaniach
prowadzonych w obrgbie nauk technicznych, a zwlaszcza dyscyplin taczacych w sobie rozne
obszary 1 watki badaweze (a do takich nalezy bioinformatyka) dominuje praca zespolowa o
réznych kompetencjach cztonkow zespolu. Nie ma tu juz praktycznie migjsca na aktywnosé
samotnych badaczy. Tak tez jest w przypadku Habilitanta. Wazne, iz dla prac
wieloautorskich, kazdorazowo indywidualny wktad autora zostat dobrze okreslony.
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W podsumowaniu tego fragmentu opinii stwierdzam, iz Habilitant spelnia wymogi w
zakresie wykazywanej aktywnosci naukowej okreslone w ust. 3 art. 219 Ustawy.

V. Wspdlpraca z otoczeniem spolecznym lub gospodarczym

Dorobek technologiczny

Dorobek techmologiczny Kandydata zostal przedstawiony w punkcie Osiggnigcia
projektowe, konstrukcyjne i technologiczne niniejszej opinii.

Wspdlpraca z sektorem gospodarczym

Habilitant deklaruje, 1z migdzynarodowe projekty wymienione w punkcie Uczestnictwo w
pracach zespolow badawczych realizujgcych projekty finansowane w drodze konkursow
krajowych lub zagranicznych niniejszej opinii byly realizowane w ramach konsorcjow z
udzialem partneréw z sektora gospodarczego. Nie podano jednak nazw przedsigbiorstw
wspotpracujacych.

Uzyskane prawa wilasnosci przemyslowej

Brak

Wykonane ekspertyzy na zaméwienie instytucji publicznych lub przedsigbiorcow
Brak

Udzial w zespolach eksperckich lub konkursowych
Brak

Cho¢ w zakresie ocenianej aktywnosci, dr T. Zok nie posiada powazniejszych osiggnied,
to jako istotny przyczynek w zakresie wspolpracy Habilitanta z otoczeniem spolteczoym
nalezy uzna¢ opracowanie bogatego zestawu narzedzi informatycznych (bazy danych,
serwery, oprogramowanie uzytkowe) i udostgpnienie ich wszystkim zainteresowanym na
zasadzie open sources Niektére z tych narzegdzi, przedstawionych w punkcie opinii
Osiggnigcia  projekiowe, konstrukcyjne i technologiczne, spotkaly si¢ z b. duzym
zainteresowaniem, o czym $wiadcza liczby odwiedzin wahajace si¢ od kilkuset do nawet paru
miliondw.

VI. Wskazniki naukometryczne

Dr T. Zok posiada nastepujgce liczbowe wskazniki dorobku naukowego:
Sumaryezny IF — 121,297 (w tym dla cyklu publikacji skladajacych sie na osiggniecie
naukowe —49,818);
Liczba cytowan: wedlug WoS — 495 (bez autocytowafi — 415), wedlug WoS — 522 (bez
autocytowan — 436), wedlug Google Scolar — 743;
Indeks Hirscha: wedhug WoS — 10, wedtug Scopus — 11, wedtug Google Scolar — 13;
Liczba punktow MNiSzW/MEIN: — 3330 (w tym cykl habilitacyjny — 1100).

Przedstawione wskazniki nalezy uzna¢ za ponadprzecietne, co w szczegolnosci dotyczy
sumarycznego IF oraz punktéw ministerialnych. Jesli odnie$¢ wskaznik IF do calkowite;
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liczby publikacji indeksowanych w bazie JCR (25 prac), to uzyskamy $redni IF réwny 4,582.
Swiadczy to jednoznacznie o bardzo wysokiej randze naukowej publikacji Kandydata.

7 kolei duza liczba cytowan oraz dobry indeks Hirscha, mimo iz wiele prac jest bardzo
swiezych 1 nie zdazylo jeszcze zapracowa¢ na swojg rozpoznawalnos¢, wskazuja na duze
zainteresowanie publikacjami Habilitanta. Nie sg to z cala pewnosci prace przyczynkarskie,
ale majg — w opinii srodowiska naukowego — duzg wage dla rozwoju uprawianej tematyki.

VII. Osiagnigcia dydaktyczne, organizacyjne oraz popularyzujace nanke

W tej kategorii osiggniec¢ Habilitanta mozna wymienié:

1. Przygotowanie 1 prowadzenie wykladéw oraz form towarzyszacych na kierunkach
Bioinformatyka, Informatyka, Artificial intelligence, Automatyka i robotyka w Pol.
Poznanskiej, z nastgpujacych przedmiotéw: Bioinformatyka strukturalna, Metody
statystyczne w biomformatyce strukturalnej, Wizualizacja strukturalna, Computer
architecture with low-level programming, Aplikacie w chmurze, Wprowadzenie do
informatyki, Algorytmy i struktury danych;

2. Prowadzenie i recenzowanie licencjackich i magisterskich prac dyplomowych na kierunku
Bioinformatyka;

3. Prace organizacyjne na rzecz dydaktyki i popularyzacji nauki (opiekun praktyk
zawodowych dla uczniéw szkot Srednich, opiekun praktyk studenckich, opiekun kota
naukowego, opiekun grupy studentow w konkursie Code4Life Hackathon, organizator
kursu dla biologéw 1 biochemikow Bioinformatyka strukturalna.

Przedstawiona aktywnos¢ dr. Zoka w omawianym zakresie jest przecictna i typowa dla

pracownika naukowo-dydaktycznego uczelni wyzszej.

~ VIIL Inne osiagnigcia

Wsrod innych osiggnieé majacych wplyw na ocene aktywnosci zawodowej, Habilitant
wymienia uzyskane nagrody i wyr6éznienia:
1. Stypendia naukowe (Ministra MEN w 2021 r. i Miasta Poznania w 2016 r.);
2. Nagroda JM Rektora Pol. Poznariskiej (zespotowa II stopnia w 2019 r.);
3. Nagrody naukowe Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN w 201912020 r.;
4. Nagroda za prezentacj¢ konferencyjna (RNA Society Meeting w 2021 r.) oraz
odznaczenie Arctic Code Vault Contributor za projekty typu open source w 2020 1.

IX. Podsumowanie i wniosek koncowy

Biorac pod uwage pozytywna oceng osiagnigcia naukowego Pana dr T. Zoka, jakim jest
powigzany tematycznie cykl 7 publikacji zatytulowany Metody obliczeniowe do analizy
niekanonicznych struktur kwaséw nukleinowych oraz pozytywna ocene aktywnosci
naukowej objawiajacej sig licznymi publikacjami z wysokimi wskaznikami TF, duza liczba
prezentacji  konferencyjnych 1 znaczacym udziatem w realizacji krajowych i
migdzynarodowych projektéow badawczych, prowadzacej do uznania i autorytetu w
srodowisku naukowym i dodatkowo wzmocnionej praca tworcza na rzecz tego Srodowiska
stwierdzam, ze w mysl ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. — Prawo o szkolnictwie wyzszym i
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nauce (Dz. U. z 2020 ., poz. 85), dr inz. T. Zok spelnia wymagania stawiane kandydatom do
stopnia naukowego doktora habilitowanego.

W zwigzku z powyzszym popieram wniosek o nadanie Panu dr. inz. Tomaszowi
Zokowi stopnia doktora habilitowanego nauk iniynieryjno-technicznych w dyscyplinie
informatyka techniczna i telekomunikacja.
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