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The Application of Dissimilarity Measures for 3D Structures to Improve the Effectiveness of
Evolutionary Design

1. Problem badawczy i jego znaczenie

Rozprawa dotyczy znanego w dziedzinie Obliczen Ewolucyjnych (ang. Evolutionary Computation)
zagadnienia relacji pomigdzy fenotypem rozwigzania, a jego reprezentacjg genotypowsa. Biorgc pod
uwage stan dziedziny, zagadnienie to wydaje si¢ szczegdlnie istotne, kiedy rozwigzanie jest
zakodowane w formie drzewa. Dlatego, pomimo, Ze recenzowana rozprawa dotyczy Projektowania
Ewolucyjnego (ang. Evolutionary Design), jej znaczenie jest w mojej opinii znacznie szersze. W
szczegblnosci, przedstawione przez Autorke propozycje mogg okazaé si¢ istotne dla Programowania
Genetycznego (ang. Genetic Programming).

Jedna z podstawowych intuicji wykorzystywanych w Obliczeniach Ewolucyjnych jest oczekiwanie, ze
niewielka zmiana w reprezentacji genotypowej danego rozwigzania spowoduje, ze otrzymane w ten
sposob zmodyfikowane rozwigzanie bedzie co prawda rozne, ale podobne do pierwowzoru. Rozprawa
dotyczy takich reprezentacji rozwigzan, dla ktorych ta intuicja jest czesto fatszywa. W tym zakresie
ma wi¢c charakter badan podstawowych. Ponadto, rozprawa na bazie przeprowadzonych analiz i
zrozumienia obserwowanych zjawisk proponuje nowy, ulepszony operator mutacji. Moim zdaniem, w
tym zakresie rozprawa ma charakter badan podstawowych i posiada duZe znaczenie dla
zastosowan Obliczen Ewolucyjnych w praktyce, poniewaz propozycje Autorki pozwalajg na ich
bezposrednie lub posrednie wykorzystanie co najmniej w dziedzinach Projektowania Ewolucyjnego
(takie wyniki Autorka prezentuje) i Programowania Genetycznego.

2. Wkiad autora

Autorka analizuje zagadnienie relacji pomigdzy genotypem a fenotypem rozwigzania na bazie miar
niepodobienstwa. Wykorzystywane sg miary zaproponowane przez innych badaczy, jak i autorskie
propozycje wynikle z pracy nad rozprawa.

Na bazie analizy wynikow uzyskanych za pomoca rozwazanych miar niepodobienstwa, Autorka
proponuje operatory krzyzowania i mutacji, ktore wykorzystuja te miary po to, aby uzyskaé wplyw na
podobienstwo osobnika bedacego wynikiem dziatania tych operatorow do osobnika/osobnikéw
rodzicielskich.
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Autorce nie udalo si¢ zaproponowaé operatora krzyzowania ~wykorzystujacego miary
niepodobiefistwa, ktéry dzialatby lepiej od krzyzowania, ktére nie wykorzystuje takich miar. W mojej
opinii, taki wynik nie powinien dziwi¢, poniewaz w rozwazanym przez Autorke optymalizatorze
operator krzyzowania ma (podobnie jak w klasycznym Algorytmie Genetycznym) za zadanie
eksploracje przestrzeni rozwiazan. Tak wigc, wptyw podobienstwa potomka do rodzicow wydaje sig
byé tutaj znacznie mniej istotny. Nie zmienia to faktu, Ze proba - zaproponowania operatora
krzyzowania wykorzystujgcego miary niepodobiefistwa byla warta podjecia, a wyniki zwigzane z
niepowodzeniem tej proby byly warte zaraportowania i analizy, ktora znalazla si¢ w rozprawie.

Sytuacja z operatorem mutacji jest odwrotna do opisanej powyzej. W wykorzystywanym przez
Autorke optymalizatorze operator mutacji (rowniez podobnie jak w klasycznym Algorytmie
Genetycznym) ma za zadanie eksploatacje rozwigzan znajdujacych si¢ w populacji. A wigc jego celem
jest wytworzenie nowych rozwigzan, ktére s3 inne, ale podobne do rozwigzan poddanych mutacji. W
zwiazku z powyzszym, mozna oczekiwaC, Ze uzycie miar niepodobiefistwa analizowanych i
proponowanych w rozprawie moze by¢ dobrg podstawg do zaproponowania nowego operatora
mutacji, ktéry prowadzitby do zwigkszenia efektywnosSci i/lub wydajno$ci rozwazanego
optymalizatora. Ten cel Autorka osigga proponujac wlasny operator mutacji, ktory wytwarza wiele
zmutowanych osobnikéw, a jako wynik zwracany jest ten, ktory jest najblizszy zadanej warto$ci miary
niepodobiefistwa. Taka konstrukcja operatora ma t3 zasadniczg zalete, ze pozwala na sterowanie jak
podobne lub jak niepodobne do pierwowzoru osobniki sg zwracane przez mutacje. Wada takiego
rozwigzania jest oczywiScie konieczno$¢ zdefiniowania dodatkowych parametréw optymalizatora.
Jakos¢ dzialania zaproponowanego operatora mutacji zostata potwierdzona odpowiednimi badaniami 1
testami statystycznymi.

W mojej opinii, podjeta tematyka posiada wysoki potencjal naukowy i praktyczny z nastepujgcych
powodow.

1. Jak wskazatem wecze$nicj, podjeta tematyka jest wazna nie tylko dla zastosowaf w ramach
Projektowania Ewolucyjnego, ale takze dla Programowania Genetycznego.

2. Propozycje Autorki sa oparte ma oczywistych intuicjach, ale te intuicje sg wczesnie]
zweryfikowane za pomocg badai wstepnych o do$¢ szerokim zakresie. Takie podejscie
wyrdznia pozytywnie tre§¢ rozprawy, poniewaz Autorka proponuje konkretne mechanizmy
przede wszystkim na bazie glebokiego zrozumienia natury przedmiotu, ktorym si¢ zajmuje.

Zgodnie z informacjami dostgpnymi w serwisie Google Scholar, Autorka rozprawy jest wspotautorem
7 prac naukowych. W tym jednej pracy w czasopiSmie posiadajgcym wskaznik Impact Factor i jednej
pracy na konferencji z rankingiem Core (publikacja na konferencji IEEE Congress on Evolutionary
Computation; ranking Core: B). Pozostate prace sg znaczaco nizszej rangi. Do tej ostatniej grupy

nalezy moim zdaniem zaliczy¢ réwniez pracg opublikowang na konferencji GECCO. W mojej opinii
konferencja GECCO moze by¢ uznana za najlepsza lub jedna z najlepszych obecnie konferencji
naukowych zajmujacych si¢ obliczeniami ewolucyjnymi, ale praca Autorki zostata tam opublikowana
jako tzw. poster-paper, a wigc publikacja o najnizszej mozliwej randze (po pracach typu fiull-paper i
workshop-paper). W mojej opinii, taki dorobek nalezy uzna¢ za wystarczajacy i typowy na tym etapie
kariery naukowej. Jednocze$nie uwazam jednak, Ze istnieje znaczaca roznica pomiedzy wagg
podjetego tematu badan i merytoryczng jakoscig propozycji zaprezentowanych w rozprawie, a
jakoscig i rozmiarem dotychczasowego dorobku Autorki. Biorgc pod uwage treS¢ rozprawy
oczekiwatbym kilku publikacji typu full-paper na wiodgcych konferencjach dziedzinowych (w tym
np. GECCO i PPSN) oraz publikacji w wyzej ocenianych czasopismach dziedzinowych np. Applied
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Soft Computing, Information Sciences, lub (w nizej punktowanym wg MNiSW, ale cieszagcym si¢ w
mojej opinii znacznie wyzszym poziomem naukowym) Swarm and Evolutionary Computation. By¢
moze przeszkodg w osiggnieciu lepszego wyniku publikacyjnego byly pewne braki techniczne, ktore
ujawnily sie rowniez w tresci rozprawy (ktore jednak nie umniejszaja znaczenia przedstawionych
propozycji). Takie uchybienia, cho¢ drobne, mogg znaczaco utrudnia¢ Autorce publikowanie wynikow
na najwyzszym §wiatowym poziomie (np. na konferencjach GECCO, lub PPSN oraz w czasopismie
IEEE Transactions on Evolutionary Computation). Moim zdaniem jest to istotne, poniewaz
przedstawiony w rozprawie materiat posiada potencjat publikacyjny na takim wiasnie poziomie.

3. Poprawnosc¢

Niezaleznie od wysokiej jako$ci merytorycznej pracy, mozna w niej wskazaé elementy, ktore moga
budzi¢ watpliwosci, lub wymagaja dopracowania.

1. Uwagi do protokotu badawczego.
W mojej opinii, wyniki przedstawione w rozprawie sg wiarygodne i uzasadniajg twierdzenie
Autorki, ze zaproponowany w rozprawie operator mutacji oparty o miary niepodobienstwa
podnosi skuteczno$¢ mutacji dla rozwazanych przypadkéw probleméw optymalizacji, ktorych
dotyczy praca. Niemniej jednak jakos¢ i zakres badan moga i powinny byé znaczaco
rozszerzone. Zwlaszcza, jesli Autorka mys$li o publikacjach na najwyzszym sSwiatowym
poziomie, na ktory moim zdaniem zastuguje ta tematyka.

1.1.W Tabelach 5.1 i 5.4 podane sg parametry dla przebiegéw testowych dla wynikoéw badan
zaprezentowanych w rozprawie.
Z tych Tabel wynika, ze jako kryterium zatrzymania wykorzystywana jest liczba iteracji
danej metody. W konteksScie przedstawionych wynikoéw badan nie jest to blad, poniewaz
wszystkie wersje rozwazanej metody uzywaja doktadnie tych samych ustawien. Jednak
takie rozwigzanie ma nastepujace istotne wady:

1.1.1. Gdyby Autorka rozwingta swdj protokot badawczy o inne optymalizatory, ktore
uzywajag innych ustawien w  zakresie rozmiaru populacji  albo
prawdopodobienstwa krzyzowania i mutacji, wtedy kryterium zatrzymania oparte
o liczbe iteracji moze uniemozliwi¢ przeprowadzenie wiarygodnego poréwnania.

1.1.2. Faktyczny naklad obliczeniowy w eksperymentach, ktorych dotyczy Tabela 5.1. i
w cksperymentach, ktérych dotyczy Tabela 5.4. jest rozny. Powody sa
nastepujace. W eksperymentach, ktorych dotyczy Tabela 5.1., od drugiej iteracji
35% osobnikéw potomnych to kopie, a wigc nie nalezy ich powtérnie oceniac.
Tymczasem, w eksperymentach, ktorych dotyczy Tabela 5.4. liczba
oczekiwanych kopii wérdéd osobnikéw potomnych wynosi (1-0.25)-(1-0.65)=0.26,
czyli okoto 26%. Oznacza to, ze faktyczny naklad obliczeniowy w
eksperymentach, ktorych dotyczy Tabela 5.4 jest znaczaco wigkszy niz w
eksperymentach, ktérych dotyczy Tabela 5.1. Nie powoduje to, ze badania s3
niewiarygodne, poniewaz, te dwie grupy ecksperymentdw sg analizowane
oddzielnie. Niemniej jednak fakt, ze w tych dwdch grupach eksperymentéw uzyto
innego budzetu obliczeniowego jest nieintuicyjny i moze zaskakiwac.
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Z powodéw wymienionych powyzej, uwazam, ze naktad obliczeniowy powinien by¢
oparty na liczbie ocenionych rozwigzan, a nie na liczbie iteracji. Ewentualnie mozna uzy¢
ograniczenia ze wzgledu na czas obliczen, o ile Autorka potrafi wykaza¢, ze jest ono
wiarygodne dla przeprowadzonych badan.

1.2. Wérdd optymalizatorow wielokryterialnych wymienionych w sekcji 6.1 brakuje metody
MOEA/D. Jest to istotny brak z dwoch powodoéw. Po pierwsze, MOEA/D to podstawa
wielu prac naukowych i jest to wysoce popularny optymalizator, nalezy go wige
uwzglednia¢ w swoich badaniach. Po drugie, optymalizatory wielokryterialne oparte o
MOEA/D, zwlaszcza te dobrze opublikowane, w ostatnich latach czesto osiagajg znaczaco
lepsze wyniki niz optymalizatory oparte o NSGA-IL. Na przyklad, przegladajac jeden z
numeréw czasopisma IEEE Transactions on Evolutionary Computation, mozna znalez¢
cztery prace [m1-m5]. Tylko w pracy [m5] jako$¢ wynikéw NSGA-II jest poréwnywalna
z jako$cig wynikow MOEA/D. W pozostatych pracach jako$¢ wynikow optymalizatrow
bazujacych na MOEA/D jest znaczaco wyzsza [ml,m2,m4], lub wyniki NSGA-II zostaty
pominigte [m3].

Pominigcie MOEA/D nie podwaza wiarygodnosci wynikow badan zaprezentowanych w
rozprawie, jest jednak znaczacym brakiem.

1.3.Tabela 6.1. podaje ustawienia parametrow zestawu roznych optymalizatoréw, ktore
nastepnie sa uruchomione z wykorzystanie 3 roznych niepodobiefistwa (gene, opt 1
shape). Biorac pod uwagg przedstawione wyniki badafi, mozna poréwnywaé wyniki
uzyskane w obrebie jednego optymalizatora. Jednak poréwnanie jakosci wynikoéw
pomiedzy réznymi optymalizatorami budzi moje powazne zastrzezenia. Powody s3
nastepujace. Tre$¢ pracy nie precyzuje wprost, jakie ustawienia byly wykorzystane dla
poszczegdlnych —optymalizatorow. Z kontekstu wynika, ze kazdy optymalizator
wykorzystywal wspolne ustawienia przedstawione w Tabeli 6.1. Jezeli tak byto, to nie
mozna poréwnywaé optymalizatoréw migdzy soba, poniewaz kazdy z nich moze
wymagaé innych ustawien. Na przykiad, mozna wykorzysta¢ standardowy Algorytm
Genetyczny (AG) do optymalizacji pewnego problemu, gdzie ze strojenia tegoz
optymalizatora wynika, ze najlepie] uzywaé populacji o rozmiarze 1000. Ta podstawowa
wersja AG zostaje nastgpnie poréwnana z jej zmodyfikowang wersjg do ktorej
wprowadzono efekt Baldwina (genotyp kazdego osobnika w ramach procesu oceny jest
optymalizowany algorytmem zachtannym, a jakos¢ osobnika to jako$é rozwigzania po tej
optymalizacji, jednocze$nie oryginalny genotyp nie ulega zmianie). Pomimo tego, ze
wszystkie pozostale parametry AG zostaly ~ zachowane, istnieje  wysokie
prawdopodobienstwo, ze zmodyfikowane AG wykorzystujace efekt Baldwina bedzie
wymaga¢ mniejszej populacji do skutecznego dziatania.
Z tego powodu uwazam, Ze porownanie jakosciowe pomigdzy poszczegOlnymi
optymalizatorami jest metodologicznie bledne. Nie dotyczy to jednak wiarygodnosci
poréwnania wynikow w obrebie danego optymalizatora, a zatem nie wpitywa negatywnie
na analize wynikéw zwigzang z gtéwnym celem pracy.

2. Zaskakujace lub nieprecyzyjne stwierdzenia.
(Sekcja 1.2) ,,For some simple problems, e.g. a knapsack problem [171], a genotype
corresponds directly to a phenotype.”
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Powyzsze stwierdzenie jest dla mnie niezrozumiate. Nie wiem, jakie dokladnie problemy sa
uwazane przez Autorke za ,proste”. Problem plecakowy nalezy do klasy problemow NP-
trudnych [knap]. Z kontekstu zdania wynika, ze by¢ moze chodzilo o to, ze problem
plecakowy pozwala tak zakodowaé rozwigzanie, ze genotyp jest rownowazny z fenotypem.
Takich probleméw jest jednak wiele i okreslenie, Ze sa one ,proste” jest co najmniej
dyskusyjne. Dlatego uwazam, ze stwierdzenie takie jak powyzej powinno by¢ sformutowane
bardziej precyzyjnie, czyli tak, aby nie budzi¢ niepotrzebnych watpliwosci.

(Sekceja 1.3.2) ,,Scaling refers to the way in which alleles within a genotype are mapped into a
phenotype. In uniform scaling, all alleles (building blocks) affect fitness equally.”

W nazewnictwie dotyczgcym Obliczen Ewolucyjnych okreSlenie ,,allel” oznacza warto§¢
pojedynczego genu (zmiennej). W konkretnym przypadku allel moze by¢ tozsamy z ,,blokiem
budujgcym” (ang. building block) jednak te pojecia sg rozne. Praca [bb] definiuje pojecie
bloku budujgcego jako fragmentu rozwigzania, ktore jest wysokiej jakosci. Co wigcej, blok
budujgcy to nie tylko pewna podgrupa alleli — allele w bloku budujagcym s3 od siebie zalezne.
Wreszcie, kluczem do efektywno$ci optymalizatorbw opartych o ideg Algorytmu
Genetycznego jest identyfikacja blokéw budujacych w celu ich rekombinacji. Autorzy [bb]
podkreslajg, ze identyfikacja blokéw budujgcych moze by¢ zadaniem trudnym, na przyklad ze
wzgledu na to mogg si¢ one wzajemnie przenikac.

Stwierdzenie, ze kazdy allel ma ten sam wplyw na jako$¢ rozwigzania rowniez jest
nieprecyzyjne. W zalezno$ci od kontekstu (warto$ci innych zmiennych) warto$¢ danego allelu
moze mieé rézny wplyw na jako$¢ rozwigzania. Wezmy pod uwage nastgpujacy przykiad.
Maksymalizujemy warto$¢ funkcji f{x;,x2,x3,x4)=(x1tx2)(x3+x4), gdzie x to wektor binarny o
rozmiarze 4. Intuicja wskazuje, ze taka funkcja zostanie okre§lone jako wuniform, poniewaz
wszystkie zmienne (a nie ich warto$ci) majg takie samo znaczenie. Wezmy jednak pod uwage
rozwigzanie 0001 (zauwazmy, ze f(0001)=0). Dla takiego rozwigzania, zmiana wartoSci genu
nr 1 z 0 na 1 da rozwigzanie 1001, dla ktérego f(1001)=1. A wigc dla takiego rozwigzania,
allel o warto$ci 1 dla genu nr 1 zwigksza jakosC rozwigzania, a allel o wartosci 1 dla genu nr 3
nie. Tak wiec twierdzenie, ze kazdy allel ma ten sam wptyw na warto§¢ rozwigzania jest co
najmniej nieprecyzyjne.

Z powyzszych powodoéw, moim zdaniem, nalezatoby najpierw wskazac, ze kazda
optymalizowana funkcja moze sktadaé si¢ z wielu podfunkeji i jezeli wszystkie podfunkcje
majg identyczne definicje, to wtedy ich wplyw na jako$¢ rozwigzania moze by¢ taki sam o ile
pozwala na to struktura problemu. Innymi stowy jesli problem jest czg$ciowo separowalny
(wszystkie podfunckje sg roztgczne), podfunkcje sg identyczne i relacja miedzy nimi (np.
suma) jest taka sama, to kazda podfunkcja ma ten sam wptyw na jako$¢ rozwigzania. Jezeli
jednak jaka$ grupa podfukncji wspétdzieli ze sobg zmienne, a inne nie, to wtedy trudno mowic
o identycznym wplywie poszczegdlnej podfunkcji (a tym bardziej pojedynczych alleli) na
jakos¢ rozwigzania.

By¢ moze dobrym punktem do zaproponowania przekonujacej definicji bytoby
wykorzystanie dekompozycji Walsha [walsh, whitley] i stwierdzenie, ze wplyw dwoch
zmiennych na jako$¢ rozwigzania jest ten sam jesli odpowiednie wspotczynniki Walsha maja
rowne warto$ci.

(Sekcja 1.3.2) “Non-uniform scaling can slow down the convergence and make the algorithm
prone to genetic drift.”

W powyzszym zdaniu brakuje odpowiednich odniesien do literatury (patrz punkt 3). Jednak
moim zdaniem jest ono rowniez nieprawdziwe z dwoch powodéw. Rozpatrzmy nastgpujacy
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przyktad. Maksymalizujemy warto$¢ funkcji f(xs, ..., x100)=fs(X1, ....x50) +100-fs(x51, ....X100).
Intuicja wskazuje, ze warto§ci zmiennych od xs; do x100 beda mialy znaczaco wigkszy wpltyw
na jako$¢ rozwigzania. Dlatego przy odpowiedniej definicji funkcji f; moze zaj$¢ sytuacja taka,
ze Algorytm Genetyczny bedzie skupial si¢ najpierw na znalezieniu jak najlepszej warto$ci
funkcji f;, dla zmiennych xs;-x;00, @ po jej zoptymalizowaniu (kiedy zmiany wartosci
zmiennych xs;-x700, nie bgda juz prowadzi¢ do poprawy wartosci f;, a wigc i calej f{x)) skupi
si¢ na optymalizacji warto$ci zmiennych x;-xs0. Nie zgadzam si¢, ze taka sytuacja jest
niekorzystna. Jezeli funkcja f; jest skomplikowana (np. posiada wiele optimoéw lokalnych), to
oddzielne optymalizowanie poszczegdlnych cztonéw problemu (najpierw zmiennych xs;-X100,
a dopiero potem zmiennych xs;-x;99) moze da¢ wyniki znacznie lepszej jakosci.

Drugi powdd, dla ktorego omawiane stwierdzenie uwazam za niefortunne jest
nastepujacy. Pojecie ,.genetic drift”’ [drift] odnosi si¢ do sytuacji, w ktorej istnieje wysokie
prawdopodobienstwo, ze niewielkie zmiany wprowadzane do danego rozwigzania (np. przez
operator mutacji) bedg poprawiaé jako§¢ rozwigzania, ale jednocze$nie w przestrzeni genotypu
(np. w sensie odlegtosci Hamminga) oddala¢ to rozwigzanie od rozwigzania optymalnego. Nie
widze, zadnego zwigzku pomigdzy cecha problemu nazwang ,non-uniform” a pojeciem
,.genetic drift”’. Dlatego omawiane stwierdzenie powinno by¢ albo pominigte, albo dokladnie
wyjasnione.

Niektére stwierdzenia dobrze bytoby wesprze¢ odpowiednimi odno$nikami do bibliografii. Na
przykiad:

(Introduction) ,, Evolutionary optimization methods can explore the solution space more
extensively and discover optimal solutions that are beyond human imagination.”

(Sekcja 1.3.2) “Non-uniform scaling can slow down the convergence and make the algorithm
prone to genetic drift.”

(Sekcja 4.2.2) “This means that the high-fitness structures tend to be highly dissimilar from
the structures with the same or better fitness in terms of the gene measure.”
Moim zdaniem Autorka powinna uzupetni¢ powyzsze zdanie od odpowiednie odno$niki do

wlasnego dorobku naukowego.

Spojno$¢ nazewnictwa. Dla optymalizatorow opartych o ide¢ Algorytmu Genetycznego
mozna stosowaé rozne nazwy, ktore sg prawidtowe. Na przyktad: ,,metoda”, ,,optymalizator”,
lub ,,algorytm”. Jednak moim zdaniem, w obrgbie jednej pracy naukowej nalezy zawsze
uzywac jednej i tej samej nazwy. Tymczasem, w rozprawie w réznych miejscach uzywane sg
rézne nazwy.

Drobne btedy jezykowe i potencjalne poprawki stylistyczne. Ich wystgpienie nie wplywa na
jakos$¢ pracy.

(Sekcja 1.4.2) “Fig. 3.6 show the dissimilarity values computed for sample pairs of structures
with different density values.”

Powinno byé: “Fig. 3.6 shows the dissimilarity values computed for sample pairs of structures
with different density values.”
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(Sekcja 1.4.2) “The first step in the parameter tuning was to set the value of density, which
controls the resolution of sampling of the 3D model surface, as this is the most
computationally intensive step in the algorithm.”

Sugerowalbym zamiang okre§lenia “intensive” na “expensive”.

(Sekcja 4.1) “It is worth noting, however, that this measure is not invariant to the choice of
genetic representation and operators, as they may affect the topology of the solution space
and, consequently, the fitness landscape.”

Konstrukcja zdania sugeruje kalk¢ z jezyka polskiego. Proponowalbym opuszczenie
ozdobnikow, ktore nie wpltywajg na tre$¢ i zredukowanie zdania do:

,,However, this measure is not invariant to the choice of genetic representation and operators,
as they may affect the topology of the solution space and, consequently, the fitness landscape.”
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4. Wiedza kandydata

Rozprawa prezentuje doglebna i prawidtows analiz¢ dziedziny, ktorej dotyczy. Uchybienia dotyczace
pracy, ktore przedstawilem w poprzednim rozdziale nie podwazaja wniosku, ze Autorka posiada
doglebng i szerokg wiedze w zakresie, ktoérego dotyczy praca.
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5. Inne uwagi'

Jako jeden z potencjalnie obiecujacych kierunkéw badan rozprawa wymienia:
Developing a dissimilarity crossover operator that will not rely on the native operators.

Biorgc pod uwage obecny stan badan w dziedzinie Obliczen Ewolucyjnych rozwazylbym raczej
poszukiwanie takich operatorow krzyzowania, ktére pozwolg zidentyfikowaé konkretne podstruktury
rozwigzan (analogia do blokoéw budujacych), ktore potencjalnie mogg by¢ sktadowymi wysokiej
jako$ci rozwigzan. Opracowanie operatoréw, ktore konstruujg rozwigzania za takich blokow wydaje
si¢ obiecujgce. Oczywiscie, jest to jedynie moja bazujaca na wlasnej intuicji opinia, ktora nie ma
wplywu na oceng rozprawy.

6. Podsumowanie

Biorac pod uwagg opinie zaprezentowane w poprzednich punktach i wymagania zdefiniowane przez
art. 187 Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (z pézniejszymi
zmianami) > moja ocena rozprawy pod wzgledem trzech podstawowych kryteriéw jest nastepujgca:

A. Czy rozprawa zawiera oryginalne rozwigzanie problemu naukowego? (wybierz jedng opcje
stawiajac znak X)

EE) B il [ ]

Zdecydowanie Raczej TAK Trudno Raczej NIE Zdecydowanie
TAK powiedzieé NIE
B. Czy po przeczytaniu rozprawy zgadzasz si¢, ze kandydat posiada ogolng wiedze teoretyczng
w dyscyplinie Informatyka techniczna i telekomunikacja?

[ ] = L [ ]

Zdecydowanie Raczej TAK Trudno Raczej NIE Zdecydowanie
TAK powiedziec NIE

C. Czy kandydat posiada umiejetno$¢ samodzielnego prowadzenia pracy naukowej?

Gl i el =3

Zdecydowanie Raczej TAK Trudno Raczej NIE Zdecydowanie
TAK powiedzieé NIE

1 )@( f N, WL*\:L

Podpis

! Opcjonalnie
2 http://isap.sejm.gov.pl/isap.nsf/DocDetails.xsp?id=WDU20190000276
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