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STRESZCZENIE PRACY DOKTORSKIEJ

Autor: Michat Kadlof
Promotor: prof. Dariusz Plewczynski

Tytul pracy: Komputerowe modelowanie tréjwymiarowej struktury chromatyny

Streszczenie:
Chromatyna - skomplikowany uk}ad bialek DNA, bialek i innych czynnikéw regulacyjnych

odgrywa fundamentalng role w regulacji ekspresji genéw i zachowaniu strukturalnym genomu.
Niniejsza praca doktorska stanowi holistyczny przewodnik po komputerowych metodach
trojwymiarowego modelowania struktury chromatyny. Autor we wstepie rozpoczyna od omowienia
biofizycznych aspektéw budowy tej czasteczki, nastepnie omawia dostepne typy danych
biologicznych o zastosowaniach modelarskich i dokonuje krytycznego przegladu istniejacych
metod modelarskich.

W zasadniczej czesci pracy autor prezentuje wlasne metody konstruowania modeli, a wéréd nich
GD-MDS (ang. Graph Distance Multi Dimensional Scaling) z metryka opartq o dystans grafowy,
spring-model - metode oparta o mechanike molekularng - zaimplementowana i udostepniong w
formie ustugi WWW. W dalszej czesci omawia stworzone przez siebie oprogramowanie md-soft
stanowiace uogolnienie metod uzytych w spring-model i tworzacy zozony ekosystem modelarski
umozliwiajacy integracje komplementarnych typéw danych oraz symulacje ich ewolucji w czasie.
Przedstawione sa rozmaite scenariusze przeprowadzania symulacji w réznych skalach czasu i
przestrzeni i dla réznych typéw danych. Zaproponowana jest systematyczna metoda projektowania
strategii eksperymentéw modelarskich.

W ostatniej cze$ci przedstawione sg dwa autorskie algorytmy modelowania na podstawie
obrazéw mikroskopowych: metoda silowa - z wykorzystaniem techniki MDFF (ang. Molecular
Dynamics Flexible Fitting) oraz metoda korelacyjna polegajaca na por6wnywaniu obrazu
mikroskopowego z obrazem symulowanym z biezacej konformacji struktury. Na konicu autor
omawia techniczne (w tym infrastrukturalne) aspekty modelowania i prezentuje zasady jakimi
kierowat sie przy budowie i wdrazaniu klastra Eden™, oraz organizacji osrodka obliczeniowego
MiNI PW - ktérym kieruje. Osrodek zapewnia dostep do najwiekszej mocy obliczeniowej w
Politechnice Warszawskiej, ktéra miedzy innymi postuzyla do powstania niniejszej pracy, a obecnie
stuzy ponad setce innych badaczy.
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Recenzja rozprawy doktorskiej Pana mgr inz. Michala Kadlofa pt. ""Komputerowe

modelowanie tréjwymiarowej struktury chromatyny"'

Organizacja i ekspresja informacji genetycznej, zwlaszcza u organizméw eukariotycznych, sa
skomplikowanymi zjawiskami wymagajacym interakcji materiatlu genetycznego i biatek.
Widkniste kompleksy tych zwigzkéw zwane chromatyng umozliwiajg upakowanie bardzo
dhugiej czasteczki DNA (u czlowieka ok. 2 metry) w niewielkiej objetosci jadra
komoérkowego o Srednicy kilku mikrometréw. Poza funkcjg strukturalng, chromatyna
odgrywa kluczowg rol¢ w regulacji ekspresji gendw. Jej organizacja na réznych poziomach
umozliwia kontrole dostepu do konkretnych fragmentow materiatu genetycznego. Aby
zrozumie¢ te zjawiska nie wystarcza juz znajomos¢ sekwencji genomu oraz biatek taczacych
si¢ z kwasami nukleinowymi, ale potrzebna jest wiedza o trojwymiarowej Strukturze
chromatyny. Badania nad trojwymiarowa organizacja chromatyny maja kluczowe znaczenie
dla zrozumienia mechanizmoéw regulacji gendw, rdznicowania komorek, odpowiedzi na
bodzce Srodowiskowe oraz powstawania chorob. Chromatyna nie jest statyczna — jej
przestrzenna organizacja jest dynamiczna i zalezy od typu komorki, fazy cyklu komorkowego
oraz sygnatdow zewnetrznych. Dlatego bardzo slusznie ambitnym przedmiotem pracy
doktorskiej Pana mgra inza Michata Kadlofa stalo si¢ opracowanie metod komputerowego

modelowanie trojwymiarowej struktury chromatyny.

Rozprawa doktorska zostata napisana w jezyku polskim ze streszczeniem w jezyku
angielskim. Zawiera ona: Streszczenie, Abstract, Spis tresci, Wykaz uzytych skrotow, Czesé
teoretyczng 1 praktyczng oraz Dodatki zawierajace wykaz publikacji autora, warianty
strukturalne nukleosomow, Spis rysunkéw i tabel, Bibliografie i Skorowidz. Nie jest to
typowy uktad, jednak Czg$¢ teoretyczng mozna traktowacé jako wstep, a praktyczng jako
wyniki i dyskusje. Przydatby si¢ jednak wyrdzni¢ cele pracy w osobnym rozdziale oraz doda¢
rozdziat z wnioskami lub podsumowaniem zawierajacy najwazniejsze informacje uzyskane z

opracowanych modeli i przeprowadzonych badan.



W Czesci teoretycznej we Wstepie w bardzo przystepny i prosty sposob doktorant
scharakteryzowal chromatyne podajac tatwy sposob na jej izolacje, Ktorg wykonat, a efekt
uwiecznit na zdjeciach. Pod koniec Wstepu podat cel pracy, ktorym byto zaproponowanie
nowatorskich metod obliczeniowych do okreslania przestrzennych modeli chromatyny. Cel
pracy doktorskiej zostat jasno sformutowano i1 wlasciwie zrealizowany. Pozostate rozdzialy w
przejrzysty i wystarczajacy sposob zbieraja najwazniejsze fakty o budowie i roli chromatyny w
regulacji ekspresji genéw i zachowaniu struktury genomu. Ciekawe sg wyliczenia zwigzane z
dtugoscia, masg i gestoscig chromatyny. Zwrdcono uwage, ze widkno 30 nm nie jest strukturg
powszechnie wystepujaca, jak wczesniej sadzono, a gldwnymi poziomami organizacji
chromatyny sg wtokno 11 nm, petle, domeny i kompartymenty. Dobrze bytoby przedstawié

schematy pokazujace tg hierarchiczng organizacjg.

Osobny podrozdzial dotyczy technik eksperymentalnych stuzacych do okreslania
struktury chromatyny, genomowych (3C, 4C i 5C, Hi-C, ChIA-PET, ChlA-Drop) i
mikroskopowych (FISH, EM-ISH, iPALM). Opisano je w zrozumialy sposob uwzgledniajac
ich wady i zalety, jednak idealnie bytoby do opisu dotaczyé schematy tych metod. W
dodatkowym rozdziale przedstawione zostaty modele chromatyny: tancuch idealny, model
Kratky-Poroda oraz model WLC, model Odijk-Skolnick-Fixman oraz globule fraktalne
uwzgledniajgce rozne cechy, jak sztywno$¢, efekty odpychania elektrostatycznego oraz

bliskiego oddziatywania regionow.

W ostatnim rozdziale czeSci teoretycznej scharakteryzowano metody modelowania
struktury chromatyny. W rozdziale zwarto takze rozwazania natury filozoficznej, a nie tylko
suche techniczne fakty. Podkreslono réznice w modelowania chromatyny i biatek dotyczace
natury ich struktur oraz skali i rozdzielczosci danych do modelowania. Mozna byltoby tutaj
wspomnie¢ o stynnym programie AlphaFold. Ciekawe jest poréwnanie struktury chromatyny
do mapy $§wiata. Doktorant przedyskutowat wazne parametry zwigzane z modelowaniem, jak:
skala, rozdzielczo$¢, typ danych i cechy polimeru oraz przedstawil wazne rozwazania
dotyczacy idei modelowania, co wskazuje, ze zdaje sobie sprawe z jego uproszczen i

ograniczen. Swiadczy to o glebokim zrozumieniu zagadnienia przez Pana Michata Kadlofa.

Mam jednak jeszcze inne uwagi do tej czesci. W przypadku celow modelowania mozna
byloby je lepiej sprecyzowal, zwlaszcza dotyczace zagadnien badawczych obok
wizualizacyjnych. W cze$ci dotyczacej wyboru regionow do modelowania prositbym
doktadniej wyjasni¢ kwestie macierzy po normalizacji. Podrozdziat dotyczacy wyboru skali
mogltby zawiera¢ wyszczegolnienie tych skal i podanie rzedow wielkosci, albo mozna bytoby

go potagczy¢ z podrozdziatem o rozdzielczosci. Dobrze byloby wyjasni¢, co to jest punkt
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modelowanego uktadu. Nie wiem czy wyrazenie “Im lepsza (tzn. mniejsza) rozdzielczo$¢”
powinno brzmie¢ ” Im lepsza (tzn. wigksza) rozdzielczo$¢”. Dobrze byloby wyjasni¢ promien

bezwtadnosci dla struktur modelowanych oraz potencjat FENE.

Glowna czeécig doktoratu jest cze$¢ praktyczna, ktora jest podzielona na kilka
rozdzialow opisujacych rézne narz¢dzia do modelowania struktury chromatyny. Doktorant
przedstawil dwie metody opracowane przez siebie do wyznaczania uzytecznych granic domen.
Jedna z metod nazwana CCD Caller stuzy do identyfikacji regiondéw o ponadprzecigtnym
pokryciu tukami interakcji w poréwnaniu do sygnatu oczekiwanego. Jest on uzyteczny,
poniewaz w obiektywny sposob wyszukuje takie regiony (domeny typu CCD) i ulatwia
automatyzacj¢ analiz. Druga metoda MetaTAD Caller analizuje wyniki wielu innych
programéw wyznaczajacy domeny typu TAD w oparciu o glosowanie wykorzystujac funkcje
Gaussa opisujacg rozmycie potozenia granicy domen. Dobrze byloby przedstawi¢ jaka jest
skuteczno$¢ tych metod, np. procent falszywie i poprawnie przewidzianych regionow w
poréwnaniu do danych rzeczywistych oraz potencjalne ograniczenia. Mam kilka pytan
zwigzanych z tg czgécig. Prositbym o wyjasnienie zdania, ze TAD-y tworzg zbior stycznych do
siebie odcinkow dzielacych caly chromosom na cze$ci. Wedtug mnie styczne odcinki do siebie
beda si¢ naktadac i beda rownoleglte. Mam jeszcze dodatkowe pytanie: Czy liczenie indeksu
kierunkowego od tytu, czyli réznica interakcji pdzniejszych do wczesniejszych da ten sam
wynik, co réznica miedzy wezesniejszymi i pézniejszymi interakcjami? Uwazam, ze Rysunek

6.4 powinien by¢ lepiej opisany.

Jasno jest scharakteryzowana metoda skalowania wielowymiarowego i dystanse
grafowe oraz sposoby eliminacji szumu, jednak brakuje wyjasnienia po co jest ten opis. Czy
zostal on zastosowany w jakim$ programie? Wypadaloby pokaza¢ skuteczno$¢ dziatania tej

metody na przyktadzie.

Pan mgr inz. Michal Kadlof przedstawit takze algorytm budowania modeli
polimerowych nazwany modelem spr¢zynowym (ang. SM, Spring Model) polegajacy na
znalezieniu takiej konformacji punktow w przestrzeni trojwymiarowej, ktora minimalizuje
funkcje energii potencjalnej. Model jest atrakcyjny i uwzgledniajacy wiele istotnych
parametrow, a jego opis jest jasny 1 zwiera wiele praktycznych wskazowek. Szczegdlnie duzo
miejsca poswiecono strukturom poczatkowym. Podano takze interesujace przyklady
zastosowan oraz implementacje. Mam pewne uwagi rowniez do tej czesci. We wzorze i opisie
na energie niedostgpnej objetosci dobrze bytoby da¢ ten sam symbol na $rednice kulki.
Chciatbym si¢ takze dowiedzie¢ skad bierze si¢ potgga 12 w tym wzorze? Nastgpujace

stwierdzenie jest dla mnie niejasne: Z tego powodu dobrg praktyka jest wybiera¢ takie struktury
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poczatkowe, ktére juz na poczatku zostaty wybrane w taki sposéb by ich energia nie odbiegata
znacznie od minimum uktadu. Jest to dla mnie dziwne, poniewaz jak wybrac te struktury, skoro
aby dowiedzie¢ si¢ jakie jest minimum energetyczne uktadu trzeba przeprowadzi¢ obliczenia
juz na jaki$ strukturach poczatkowych? W zwigzku z tym, ze struktury poczatkowe moga mie¢
wplyw na koncowy wynik chciatbym uzyska¢ odpowiedz na pytanie: Jak duza jest
powtarzalno$¢ wynikow dla réznych standéw poczatkowych? Domys$lam sig, ze moze to zaleze¢
od ztozonos$ci uktadu. W przypadku opisu zastosowan tej metody w podrozdziale 8.6.1 dobrze
bytoby skomentowac uzyskane wyniki na Rys. 8.12. Jakie struktury nalezatoby oczekiwa¢ w
podanym przyktadzie? Dobrze bytoby réwniez napisa¢ jaka jest skutecznos$¢ modelu
sprezynowego W poréwnaniu z innymi. Chciatbym jeszcze uzyska¢ odpowiedz na pytanie: Do

jakich jeszcze innych polimeréw moze stuzy¢ opracowany model sprezynowy?

Interesujace jest podejécie opisane w nastgpnym rozdziale uwzgledniajace
zastosowanie wysokorozdzielczych obrazow mikroskopowych w metodzie sitowej i
korelacyjnej stuzacych do modelowania struktur polimerow. Pokazano takze wynik dziatania
tego podejscia na oczekiwanej strukturze metoda sitowg przy dwoéch stanach poczatkowych
oraz na danych jadra komorkowego Arabidopsis thaliana. Model generalnie dobrze wypadt,
ale pokazano, ze wptyw na wynik ma stan poczatkowy. Ladnie przedyskutowano wyniki
symulacji na danych uktadu testowego. Podobny komentarz przydalby si¢ dla danych
rzeczywistych. Mam jeszcze dodatkowe pytanie: Jaki bylby wynik przy zastawaniu metody

korelacyjnej oraz innych stanow poczatkowych dla obu metod?

Ostatni rozdziat dotyczy aspektow technicznych zaawansowanych obliczen. Doktorant
przedstawil najwazniejsze problemy obliczeniowe i1 sposoby ich rozwigzania. Szczegdétowo
opisal architektur¢ 1 zarzadzanie na klastrze Eden, ktory stuzy do wykonywania
skomplikowanych obliczen struktury chromatyny. Klaster ten postuzyt do uzyskania wynikoéw
przedstawionych w pracy doktorskiej. Nalezy zaznaczy¢, ze Pan mgr inz. Michat Kadlof
administrowal tym klastrem. Dobrze bytoby, aby doktorant wyeksponowat jaki miat udziat w

jego budowie i wdrazaniu.

Warto podkresli¢, ze doktorant jest wspotautorem 9 publikacji w renomowanych

czasopismach, a dwie metody zostaly opublikowane w dwoch pracach.

Generalnie praca jest napisana poprawnym jezykiem, miejscami Wystepuje zargon i
swobodny styl, ale dobrze si¢ ja czyta. Znalazlem nastepujace btedy z propozycja poprawek:
2m ->2 m; dwoch typow para zasad -> dwoch typow par zasad; iloScig wigzan -> liczbg wigzan;

ktore tatwo tworzg jony H+ -> ktore tatwo przyciagajg jony H+; 3mm -> 3 mm, dna -> DNA;
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odlegtosci ziemi od stonca -> odlegtosci Ziemi od Stonca; Histogram dtugo$ci chromosomow
-> Wykres dtugosci chromosomow; parametru GC-content -> zawartosci par GC; bilateria ->
Bilateria; rys. -> Rys; fig. -> Fig., kompartmenty -> kompartymenty, intra i inter
chromosomalnych -> intra- i interchromosomalnych; nie wielkg -> niewielkg; trudne do
sekwencjonowania Np, regiony o wysokiej repetytywnos$ci, niemapowalne itp. -> trudne do
sekwencjonowania, np. regiony o wysokiej repetytywnosci, niemapowalne itp., odmienne
interpretacje danych. Np. wartosci z macierzy Chia-PET -> odmienne interpretacje danych, np.
warto$ci z macierzy Chia-PET, ilosci ilosci uzyskanych odczytow -> liczby uzyskanych
odczytow, Prezentuje on ten przypadki -> Prezentuje on przypadki, gictka$¢ -> gietkos¢, po
rzeczywisty -> po rzeczywistym, nie wpltywa na pomiary -> nie wptywa on na pomiary, nie
pozadany -> niepozadany, ptaskie. (rys. 8.4) -> ptaskie (Rys. 8.4)., Tek -> Tak, pomiedzy
kazdym trzem sgsiadujacymi punktami -> pomig¢dzy kazdym z trzech sasiadujacych punktow,
problemowi problemowi -> problemowi, nie zbyt -> niezbyt, nie dtugich -> niedtugich, w w -
> w, dlatego. Z tego -> dlatego, z tego, pryz -> przy, kolekcj¢ kolekcje -> kolekcje, Na struktura
-> Ta struktura, Doktadnie identyczne zastosowano -> Dokladnie identyczne zatozenia
zastosowano, sac si¢ -> sta¢ si¢, macierzy. Np. serwerow -> macierzy, np. serwerow, $3 -> sg,

Obniza bezpieczenstwo -> Obniza to bezpieczenstwo, ilos¢ -> liczba.

Ponadto w wielu miejscach brakuje przecinkow przed: aby, zas, gdy, gdyby, co, czyli,
w ktorej, ktora, ktore, w ktorych, poniewaz, jesli. Brak jest czasownika w kilku zdaniach. Jedno
zdanie byto urwane. Niejasne jest zdanie: W efekcie pokrycie $rednie ma bardzo, krotkie
obszary poczatkowe i koncowe, a wigkszos¢ chromosomu. Niepoprawnie jest sformatowana
Tabela 2.2. Niektore rysunki powinny by¢ wigksze. Raz jest uzywane fig. a raz rys. Jako

separator dziesigtny raz jest stosowany przecinek, a raz kropka.

Reasumujgc moge stwierdzi¢, ze powyzsze uwagi nie umniejszajg znaczenia pracy
doktorskiej. Doktorant wtozyt duzo trudu w opracowanie nowatorskich metod i
przeprowadzone analizy, a przedstawione opisy wynikéw swiadczg 0 jego duzej dojrzatosci
naukowej, wnikliwos$ci i gtgbokim zrozumieniu zagadnienia. Nie mam zastrzezen do metodyki

przeprowadzonych analiz.

Tematyka pracy doktorskiej jest bardzo zasadna, poniewaz istnieje potrzeba tworzenia
nowych metod i narzedzi modelujacych struktury przestrzenne chromatyny, co stalo sig¢
przedmiotem rozprawy. Warto zaznaczyC¢, ze zastosowane w pracy modele sg nowe |
zaawansowane, a uzyskane wyniki dowodza, ze wykorzystanie takich metod w biologii

molekularnej prowadzi do warto$ciowych i interesujacych odkry¢. Uwazam, ze recenzowana



rozprawa stanowi istotne i kompleksowe opracowanie komputerowych metod

trojwymiarowego modelowania struktury chromatyny.

Uwazam, wigc, ze przedstawiona do recenzji rozprawa doktorska speinia wszystkie
wymogi Ustawy o Stopniach Naukowych. Zgtaszam, zatem wniosek do Rady Naukowej
Dyscypliny Informatyka Techniczna i Telekomunikacja Politechniki Warszawskiej o uznanie
rozprawy Pana mgra inza Michat Kadlof za odpowiadajacg wymogom stawianym rozprawom

doktorskim i o dopuszczenie doktoranta do dalszych etapéw przewodu doktorskiego.

Prof. dr hab. Pawel Mackiewicz

W owef /émafmawws



Prof. dr hab. inz. Andrzej Polanski Gliwice 10.06.2025
Katedra Grafiki, Wizji Komputerowej i Systeméw Cyfrowych

Politechniki Slaskiej

Recenzja rozprawy doktorskiej

Autor: mgr inz. Michat Kadlof
Tytut: Komputerowe modelowanie tréjwymiarowej struktury chromatyny

Promotor: prof. dr hab. Dariusz Plewczyrski

Ogélna charakterystyka rozprawy

Przedtozona do recenzji rozprawa doktorska liczy 170 stron tekstu, sktada sig z
dziesieciu rozdziatéw, dodatkéw A, B , spisu rysunkéw, tabel, bibliografii bibliografii oraz
skorowidza. Dziesie¢ rozdziatéw tekstu pracy jest podzielonych na trzy czgsci, teoretyczng,
praktyczna i dodatki. Praca przedstawia bardzo szeroki obraz zagadnien zwigzanych z
problematyka modelowania struktury chromatyny. Obraz ten obejmuje zaréwno aspekty
biologiczne jak tez eksperymentalne, modelowania matematycznego, bioinformatyki,
budowy oprogramowania, technik obliczeniowych tacznie z aspektami konstrukcyjnymi
klastra obliczeniowego. Oryginalne, naukowe elementy rozprawy lezg gtéwnie w obszarach
modelowania matematycznego oraz bioinformatyki, s3 udokumentowane recenzowanymi
publikacjami naukowymi, ktérych wspétautorem jest Doktorant.

Praca ma charakter monografii. Uzyskane wyniki naukowe, opublikowane w
wieloautorskich, recenzowanych artykutach naukowych sg w niezalezny sposéb opisane, z
dodatkowymi wyprowadzeniami i wyjasnieniami.

Cze$¢ pierwsza pracy (rozdziaty 1-5) przedstawia motywacjg do podjgcia badan, cele
naukowe, przedstawienie i pewna formalizacji poje¢ i metod wykorzystywanych w pracy.

Rozdziat 1, wstep stanowi bardzo popularne i pogladowe oméwienie obecnej wiedzy
biologicznej dotyczacej struktury i wtasnosci chromatyny. Doktorant przytacza wiele faktow,
ktére uzasadniaja ztozonos¢ problematyki badania struktury i funkcjonalnoéci chromatyny.
Dtugosé¢ taricucha DNA upakowanego w chromosomach, w jadrze komérkowym, aspekty



funkcji/zadan biologicznych realizowanych przez DNA, ktére musza by¢ precyzyjnie
realizowane dla funkcjonowania komérek. Na koncu rozdziatu wstepnego autor
charakteryzuje obszar badarn prowadzonych w ramach pracy. Jest nim powigzanie metod
modelowania matematycznego, biologii obliczeniowej i strukturalnej oraz bioinformatyki dla
budowy i analizy przestrzennych modeli chromatyny. Autor stusznie podkreéla tu
interdyscyplinarny charakter problematyki poruszanej w ramach pracy.

W rozdziale 2, na wstepie przytacza sie fakty dotyczace budowy fizycznej i
chemicznej taricucha DNA. Nastepnie Doktorant przechodzi do wyzszych pozioméw
organizacji chromatyny. Przedstawia koncepcje petli, domen oraz kompartmentéw.
Wspomina o mechanizmach i czynnikach formowania petli. Przyktadowa strukture
kontaktéw i kompartmentéw ilustruje na (zapozyczonym z literatury) rysunku 2.9. Cytuje za
publikacjami z literatury metode wykorzystania pierwszej sktadowej gtéwnej macierzy
kontaktéw do oceny potozenie/ksztattu kompartmentéw chromatyny.

Rozdziat 3 po$wiecony jest przedstawieniu szeregu technik eksperymentalnych
biologii molekularnej uzytecznych do badania struktury chromatyny, 3C, 4C, 5C, Hi-C, ChlA-
PET. Spoéréd oméwionych metod dwie ostatnie majg obecnie bardzo duze znaczenie
poznawcze, pozwalaja na tworzenie map kontaktéw w faricuchu DNA, co pozwala na
budowe i rozwéj algorytméw do badania tréjwymiarowej geometrii chromatyny. Doktorant
w rozdziale 3 omawia takze jeszcze inne metody eksperymentalne mozliwe do zastosowania
w badaniu chromatyny, ChlA-Drop, FISH, EM-ISH, iPALM. Ostanie z wymienionych metod s3
technikami zwigzanymi z mikroskopia. Doktorant dyskutuje charakterystyczne cechy, zalety i
wady dostepnych technik eksperymentalnych.

Rozdziat 4 poswiecony jest modelowaniu chromatyny na poziomie mezoskopowym.
Doktorant przedstawia przeglad mezoskopowych modeli mechanicznych budowy taricucha
DNA, poczawszy od faricucha idealnego, jednowymiarowego, o doskonatej wiotkosci,
poprzez kolejne modele proponowane w literaturze, Kratky-Poroda, WLC, model OSF oraz
model fraktalny. Dyskutuje zasady ich budowania oraz wtasnosci powstatych modeli.

Wreszcie ostatni w czesci pierwszej, rozdziat 5 poswigcony jest zasadom
modelowania struktur wewnatrzjagdrowych oraz mozliwosci ich weryfikacji. Dla obrazowego
sformutowania swojej oceny problematyki modelowania chromatyny, Doktorant
przeciwstawia problematyke modelowania chromatyny oraz problematyke modelowania
struktur biatek. Dyskutujac réznice w tych zasadach modelowania formutuje stusznj tezg, ze
zaréwno sam proces modelowania chromatyny jak tez mozliwosci weryfikacji modeli
struktury i funkcji chromatyny stanowig wieksze wyzwanie naukowe niz procesy
modelowania struktur biatkowych. W aspekcie faktu, ze przeprowadzenie projektu
modelowania struktury chromatyny wymaga podjecia decyzji o wielu parametrach
algorytmu modelowania oraz o jego krokach i kolejnosci ich wykonywania, Doktorant w
ostatnich podpunktach rozdziatu 5 stara sie sformutowac zasady okreslania strategii
modelarskiej dla chromatyny. Decyzje, ktére nalezy podja¢ dotycza takich parametréow jak



skali modelowania, wtasnoéci symulowanego taricucha DNA, wiasnosci otoczenia badanego
polimeru, lub jego czesci.

Cze$¢ druga pracy obejmujaca rozdziaty od 6 do 10 nazwana jest przez Doktoranta
czescig praktyczna. Zawiera ona opisy algorytméw/narzedzi modelowania opracowanych w
ramach pracy oraz opisy ich zastosowania.

Rozdziat 6 stanowi pewnego rodzaju wstep do czesci drugiej. Doktorant wymienia
tradycyjnie definiowane/wykorzystywane w genomice struktury wewnatrzchromosomowe,
geny, elementy regulacyjne, centromery, telomery oraz przedstawia ich odpowiedniki w
algorytmach modelowania ksztattu i struktury chromatyny, domeny i ich definicje TAD, CCD.
W dalszej czesci oraz na ilustracjach przedstawia struktury wykorzystywane w modelowaniu
geometrii tréjwymiarowej taricucha DNA, kontakty, mapy kontaktéow, petle, diagramy tukow.
Opisuje mozliwe metody detekcji zdefiniowanych struktur wewnatrzchromosomywch. W
podpunktach 6.1 oraz 6.2 doktoratu autor przedstawia dwa opracowane przez siebie
narzedzia do modelowania struktury chromatyny, CCD Caller oraz MetaTAD Caller. Dwa
opisane narzedzia moga by¢ dopasowane do rodzaju dostepnych danych eksperymentalnych
stanowiacych informacje wejéciowe dla modelowania , Hi-C lub ChIA-PET. Dla obu narzedzi
dostepne s3 otwarte kody Zrédtowe oprogramowania.

W rozdziale 7 opisany jest problem skalowania wielowymiarowego (MDS,
multidimensional scaling) oraz proponowane dla jego rozwigzania algorytmy jako narzedzia
modelowania tréjwymiarowej struktury chromatyny. W podrozdziale 7.1 Doktorant
proponuje schemat wykorzystania podejscia do konstrukcji tréjwymiarowego modelu
struktury chromatyny z wykorzystaniem algorytmow dystansu grafowego.

W rozdziale 8 doktadnie opisany jest model oraz zwigzane z nim algorytmy
obliczeniowe oznaczane w pracy doktorskiej najczesciej skrétem SM, (spring model, model
sprezynkowy, model kulkowo - sprezynkowy). Model ten jest zwigzany z kilkoma
publikacjami Doktoranta. Gtowna idea konstrukcji modelu SM przedstawiona jest w punkcie
8.1. W algorytmie oceny struktury chromatyny dokonuje sig iteracyjnej modyfikacji jej
konformacji tak aby minimalizowac energig polimeru DNA. W punkcie 8.2 opisana jest
funkcja energii polimeru DNA sktadajaca sig z energii wigzania pomiedzy kolejnymi kulami,
energii zgiecia zwigzanej z katem ptaskim pomigdzy tréjkami kolejnymi kul, energii
wytaczonej objetosci oraz energii interakcji (odlegtych wiazan) pomiedzy kulami tworzacymi
oddziatujaca pare. Dla energii wigzania kolejnych kul oraz dla energii zgiecia przyjete s
modele harmoniczne. Energia wytaczonej objetosci wyliczana jest na podstawie modelu
Lennarda — Jonesa. Energia wigzan odlegtych jest wyznaczana na bazie modelu
harmonicznego z obcieciem. Kilka podpunktéw rozdziatu 8 poswigconych jest mozliwym
sposobom ustalania poczatkowej struktury polimeru chromatyny do dalszych obliczen
metoda SM. Struktury polimeréw DNA analizowane w trakcie obliczen, a takze struktury
wejsciowe i wyjsciowe s przechowywane/zapisywane w formacie PDB. Podawane s3
przyktady zastosowania algorytmu i oprogramowania SM, badanie wptywu delecji regionu



CTCF na przyktadzie locusa genu TAL1 (za pracami w literaturze), konstrukcja globuli
fraktalnej zgodnie ze scenariuszem literaturowym polegajacym na $ciggnieciu fragmentéw
globuli do $rodka sfery. Rozdziat 8 koriczy opis struktury i funkcjonalnosci opracowanego
oprogramowania oraz aplikacji internetowej. Przedstawione sg mozliwosci obliczeniowe i
mozliwe warianty obliczen.

W rozdziale 9 przedstawione jest jeszcze jedno podejscie do modelowania struktury
chromatyny, zwigzane z dgzeniem do dopasowania wynikéw modelowania do
eksperymentow. Polega ono na konstrukgji algorytméw modyfikacji modelowanej struktury
polimeru DNA sterowanych obrazami. Obrazy uzyskiwane technikami mikroskopowymi (EM-
ISH, IPALM, STED) stuzg do zdefiniowania potencjatéw lub pdl sit powodujacych odpowiednia
modyfikacje struktury modelowanej chromatyny. Wspomina sie dwie metody implementacji
eksperymentalnych danych obrazowych w algorytmach modelowania chromatyny, metode
sitowg i metode korelacyjna. Obie metody prowadza do modyfikacji pola sit oddziatujgcych
na polimer DNA. Kolejno obie te metody sg doktadniej omdéwione. Nastepnie przedstawione
s3 przyktady obliczeniowe. Pierwszy z nich dotyczy obrazu wygenerowanego sztucznie, na
podstawie modelu fragmentu polimeru DNA, a drugi bazuje na rzeczywistym obrazie
mikroskopowym jadra komdrkowego rzodkiewnika.

Rozdziat 10 jest opisem infrastruktury obliczeniowej uzywanej w pracach zwigzanych
z praca, ktorej Doktorant jest autorem i projektantem.

Ocena rozprawy

Recenzowang rozprawe oceniam bardzo pozytywnie. Bardzo zwracajaca uwage cecha
pracy, to szeroki zakres tematyczny obejmujgcy podstawy biologiczne zasady modelowania
matematycznego, obszerne bioinformatyki polimeréw DNA, wyczerpujace omdéwienie
technik eksperymentalnych orientowanych na badanie budowy polimeréw DNA, budowy
oprogramowania, technik obliczeniowych tgcznie z aspektami konstrukcyjnymi klastra
obliczeniowego. Doktorant wykazuje sie tym samym szeroka wiedzg i opanowaniem
aspektéw modelowania, obliczen, konstrukcji oprogramowania na bardzo szczegétowym i
zaawansowanym poziomie. Uzyskiwane wyniki naukowe majg walory interdyscyplinarne.
Motorem wielu przeprowadzonych w ramach doktoratu prac jest zrozumienie podstaw
biologicznych zjawisk. Opanowany przez Doktoranta warsztat naukowy ma potencjalnie
bardzo wiele zastosowan w medycynie, farmakologii, klinicystyce.

Warte podkreslenia jest, ze praca jest napisana bardzo tadnym, zywym i jasnym
jezykiem. Zawiera formalizmy matematyczne sformutowane poprawnie i odpowiednio
charakteryzujace przeprowadzone badania z zakresu modelowania matematycznego.

Za najwazniejsze, oryginalne osiggniecie naukowe pracy uwazam opisany w rozdziale
8 algorytm modelowania bazujacy na strukturze koralikowo — sprezynkowej, a takze w



publikacjach wspotautorskich Doktoranta. Jest to system o ztozonej strukturze,
skomplikowanej postaci funkcji energii oraz o potencjalnie ztozonej dynamice molekularnej.
Uzyskanie poprawnych wynikéw modelowania, weryfikowanych poréwnaniem uzyskanych
struktur z wynikami eksperymentdéw jest duzym osiggnigciem naukowym.

Takze inne opisywane wyniki naukowe, jak metody wyszukiwania domen
chromatynowych, dopasowanie struktur sterowane obrazem sa bardzo wartosciowe.

Publikacje naukowe, ktérych wspétautorem jest Doktorant (dodatek A), tematycznie
zwigzane z modelowaniem genomu ukazaty sig w bardzo renomowanych, wysoko
punktowanych czasopismach naukowych.

Uwagi krytyczne i dyskusyine, pytania do doktoratu

Szerokoé¢ tematyki badawczej podjetej w pracy powoduje, ze wiele zagadnien
przedstawionych jest pobieznie. Przydatoby sig wiecej przyktadéw uzycia opisywanych w
pracy algorytméw do rzeczywistych danych, a takze szersze poréwnania opracowanych
metod z wynikami algorytmow z literatury.

Wyniki rozdziatu 5 o zasadach modelowania chromatyny maja zbyt mato odniesier w
innych czesciach pracy.

W pracy brak jest rozdziatu, ktéry stanowitby podsumowanie przeprowadzonych prac
oraz uzyskanych wynikéw.

W pracy jest dos¢ duzo usterek edycyjnych. Przyktady s3 przedstawione ponizej

Str 104:
Okazuje sie, taka czestos¢ w globuli fraktalnej jest zblizona do czestosci obserwowanej w

kontaktach chromatyny dlatego. Z tego powodu moze by¢ wykorzystywana jako model

jadra komérkowego. (urwane zdanie).
str 92:
... katy pomiedzy kazdym trzem sgsiadujacymi punktami (btad gramatyczny)

str 91, 96, 97, 98:

Okreg (powinno by¢ okrag)
Stri11:
Minimalizacja energii z opcjonalna relaksacje (btad gramatyczny)

Str 111:



integrator Langevain (powino by¢ Langevina)

Pytania:

1. Na rysunku 8.14 przedstawiono schemat generowania oraz rysunek
wygenerowanego modelu fraktalnego jadra komérkowego. Skad wiadomo, ze
wygenerowana struktura spetnia prawo potegowe. lle wynosi warto$¢ alfa? Czy ta
wartoéc zalezy od jakich$ parametréw modelowania?

2. W pracy w rozdziale 8 wspomina sig o termostacie Andersena. Uzycie tej idei
wymagatoby dodania cztonu energii kinetycznej do bilansu energii. Czy taka
modyfikacja jest dokonywana?

3. Czy bada sie wptyw wartosci temperatury na konformacje chromatyny?

4. Wspominana praca Andersena zawiera nie tylko koncepcje termostatu ale takze
barostatu. Czy w eksperymentach kontroluje sig ci$nienie? Czy ma ono jaki$ wptyw na
wyniki?

5. W pracy cytuje sie artykut [41] o modelowaniu polimeréw. W artykule tym stosuje sig
inna koncepcje kontroli temperatury, przez odpowiednie zdefiniowanie
wspétczynnika ttumienia w réwnaniach Langevina oraz dodanie do kazdego bilansu
sit dodatkowej losowej sity. Czy ta idea jest stosowana w opracowanych
algorytmach? Czy poréwnywano ja z koncepcja termostatu?

Konkluzja

Praca stanowi podsumowanie oryginalnych, interdyscyplinarnych badarn naukowych,
w ktérych formutowano i weryfikowano oryginalne hipotezy badawcze. Dokumentuje
wiedze i kompetencje Doktoranta. Osiaggnigcia i oryginalne elementy pracy s3 na pewno
wystarczajace do jej ogélnej pozytywnej oceny. Stwierdzam, ze rozprawa spetnia warunki
stawiane pracom doktorskim i wnioskuje o jej dopuszczenie do publicznej obrony.

Ponadto, pomimo uwag krytycznych, biorac pod uwage poziom naukowy pracy,
opanowania przez Doktoranta bardzo szerokiego zakresu tematycznego oraz dorobek
publikacyjny Doktoranta wnioskuje o wyréznienie rozprawy.
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Tematyka badawcza

Rozprawa mgr inz. Michata Kadlofa dotyczy komputerowego modelowania tréjwymiarowej struktury
chromatyny — zagadnienia lezgcego na styku bioinformatyki, biologii strukturalnej oraz nauk
obliczeniowych. Autor podejmuje sie analizy oraz rozwoju algorytmow stuzgcych do rekonstrukcji
przestrzennej organizacji genomu, integrujagc rdoznorodne typy danych eksperymentalnych —
genomowych i mikroskopowych — oraz wtasne rozwigzania programistyczne. Tematyka pracy jest
aktualna i oryginalna, dotyczy istotnego problemu bioinformatyki strukturalnej i wpisuje sie

w Swiatowe trendy badan nad strukturg genomu.

Uktad rozprawy doktorskiej (w tym informacje o jej poszczegolnych czesciach sktadowych)
Monografia zostata napisana w jezyku polskim, liczy 170 stron i jest podzielona na trzy gtéwne czesci:
teoretyczng (Rozdziaty 2-5), praktyczng (Rozdziaty 6-10) oraz dodatki (wykaz publikacji autora,
zestawienia wariantéw histonéw). Zawiera takze streszczenie w jezyku polskim i angielskim, wykaz
uzytych skrotéw, szczegdtowy spis tresci, spisy rysunkow i tabel oraz bibliografie. Struktura pracy jest
logiczna i przejrzysta. Kazdy rozdziat petni jasno okreslong funkcje, a uktad tekstu sprzyja czytelnosci
i systematycznemu przedstawieniu omawianych zagadnied. Mocng strong pracy jest wyrazne
oddzielenie czesci przeglagdowej od autorskich rozwigzan oraz szczegétowe omédwienie aspektow
technicznych i infrastrukturalnych.

Rozdziat 1 stanowi wprowadzenie do tematyki badawczej, skupiajac sie na tréjwymiarowej strukturze
chromatyny oraz jej modelowaniu komputerowym. Autor podkresla wyjgtkowa ztozonosé i piekno
chromatyny, ktéra jest nosnikiem informacji genetycznej w kazdej komodrce eukariotycznej.
W rozdziale opisano znaczenie chromatyny zaréwno jako nosnika informaciji, jak i jako ztozonego

systemu technicznego, wyposazonego w mechanizmy replikacji, automatyzacji, detekcji i naprawy



btedéw. Przedstawiono skale problemu upakowania DNA, scharakteryzowano wielopoziomowa
organizacje struktury — od podwdjnej helisy DNA, przez upakowanie na biatkach histonowych, po
wyzsze poziomy organizacji, ktére umozliwiajg sprawne funkcjonowanie genomu. Opisano wyzwania
badawcze zwigzane zanaliza konformacji chromatyny oraz podkreslono rosngcg role biologii
obliczeniowej w podejmowaniu tych wyzwan. Rozdziat koriczy sie okresleniem celu pracy, ktérym byto
opracowanie nowych metod komputerowego modelowania przestrzennych struktur chromatyny,
integrujacych réine typy danych biologicznych i umozliwiajacych lepsze zrozumienie organizacji
genomu.

W Rozdziale 2 pracy doktorskiej autor przedstawit wprowadzenie do budowy i organizacji chromatyny
w komorkach eukariotycznych. Opisat, w jaki sposéb materiat genetyczny cztowieka jest upakowany
w jgdrze komérkowym w postaci chromatyny i podkredlit wielopoziomowa strukture tej czgsteczki. Na
poczatku rozdziatu zaprezentowano podstawowe informacje o DNA: jego budowe, dtugos$é i ilos¢
w komérce ludzkiej. Nastepnie omdwione zostaty poziomy organizacji chromatyny, poczynajac od
podwadijnej helisy DNA, poprzez strukture nukleosomdéw (DNA nawinietego na biatka histonowe), az
po wyzsze poziomy organizacji, takie jak wiékno 11 nm i potencjalne wtdkno 30 nm. W dalszej czesci
rozdziatu przedstawiono sktadniki chromatyny, w tym rdzne typy histonéw oraz ich masy, a takze
oszacowano mase i gestos¢ catej chromatyny w jadrze komdérkowym. Autor wyjasnit, w jaki sposéb
upakowanie DNA na poziomie nukleosomdéw oraz obecnosé tzw. linkeréw (tacznikdw) wptywa na
fizyczne wtasciwosci chromatyny. Kolejng czes¢ rozdziatu poswiecono petlom, domenom (TAD, CCD),
kompartmentom oraz mechanizmom ich powstawania — z udziatem biatek takich jak CTCF i kohezyna
— wyjasniajgc, jak te struktury wptywaja na regulacje ekspresji gendéw i funkcjonowanie genomu.
Rozdziat 3 prezentuje przeglad metod eksperymentalnych wykorzystywanych do badania struktury
chromatyny w jadrze komérkowym. Autor podkresla, ze nie istnieje pojedyncza technika pozwalajgca
na doktadne okreslenie struktury i petne zrozumienie organizacji chromatyny. Opisane techniki dzieli
na mikroskopowe, umozliwiajgce obserwacje struktur w skali mikrometrow (np. FISH, EM-ISH,
iPALM), oraz molekularne, pozwalajagce na analize struktur w skali atomowej (krystalografia
rentgenowska czy NMR). Na poczatku rozdziatu Doktorant przedstawit metody genomowe, takie jak:
3(C, 4C, 5C, Hi-C, ChlA-PET oraz ChlA-Drop. Nastepnie opisat metody mikroskopowe, m.in. konfokalng
mikroskopie FISH, mikroskopie elektronowg EM-ISH oraz technike iPALM. Autor stusznie zaznacza, ze
zaawansowane modelowanie struktury chromatyny wymaga integracji danych pochodzacych
zréznych technik, gdyz tylko takie podejscie pozwala na uzyskanie petniejszego obrazu
tréjwymiarowej organizacji genomu i zrozumienie jej funkcjonalnych konsekwenciji.

Rozdziat 4 pracy poswiecono koncepcjom i modelom teoretycznym opisujgcym strukture chromatyny
w skali mezoskopowej. Przedstawiono tu gtdwne podejscia teoretyczne, takie jak: faricuch doskonaty,

model Kratky’ego-Poroda, model WLC, model Odijka-Skolnicka-Fixmana oraz koncepcje globuli
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fraktalnej. Rozdziat ukazuje ewolucje modeli polimerowych wykorzystywanych do opisu organizacji
chromatyny i stanowi teoretyczne podstawy dla jej komputerowego modelowania.

Rozdziat 5 stanowi praktyczny przewodnik po procesie modelowania struktur chromatyny, integrujac
aspekty biologiczne, informatyczne i techniczne. Autor przedstawia kluczowe wyzwania, strategie
oraz reguty, ktére powinny pomdc w tworzeniu uzytecznych i wiarygodnych komputerowych modeli
chromatyny. Nalezg do nich: (i) specyfika modelowania chromatyny, (ii) projektowanie strategii
modelarskiej z uwzglednieniem okreslenia celu modelowania, wyboru regionu genomu i skali
modelowania, doboru rozdzielczo$ci modelu oraz wyboru i integracji danych eksperymentalnych,
(iii) wybor cech polimeru, (iv) maszynowa reprezentacja polimeru.

Rozdziat 6, bedacy pierwszym w czesci praktycznej, poswiecony jest metodom wykrywania i analizy
duzych struktur wewnatrzchromosomowych, takich jak domeny kontaktowe chromatyny (CCD) oraz
domeny topologicznie asocjowane (TAD). Autor koncentruje sie na praktycznych narzedziach
i algorytmach umozliwiajgcych automatyczng identyfikacje tych struktur na podstawie danych
eksperymentalnych. Przedstawia dwie metody opracowane w ramach pracy doktorskiej — CCD Caller
oraz MetaTAD Caller. Pierwsza z nich stuzy do automatycznej detekcji regionéw o ponadprzecietnym
pokryciu tukami interakcji (na podstawie diagramoéow tukéw). Metoda polega na pordwnaniu
rzeczywistego sygnatu z sygnatem oczekiwanym — dodatnie odchylenie wskazuje na obecnos$¢ domen
CCD. Podejscie to eliminuje subiektywnos¢ analizy wzrokowej i umozliwia automatyzacje procesu dla
catych chromosoméw lub genoméw. Z kolei MetaTAD Caller to narzedzie oparte na podejsciu
kompromisowym, ktére integruje wyniki kilku zewnetrznych algorytmdéw wyznaczajacych granice
TAD-6w oraz wykorzystuje mechanizm gtosowania z rozmyciem granic. Pozwala to uzyska¢ bardziej
wiarygodny podziat i zminimalizowa¢ btedy wynikajgce z dziatania pojedynczych, niedoskonatych
metod lub parametréw.

Rozdziat 7 pracy doktorskiej skupia sie metodzie skalowania wielowymiarowego (MDS) stuzagcej do
budowy tréjwymiarowych modeli struktury chromatyny na podstawie danych eksperymentalnych.
Autor wyjasnia na czym polega MDS i opisuje dystans grafowy jako jedng z miar odlegtosciowych
stosowanych do ustalania podobienstwa miedzy fragmentami chromatyny w tej metodzie.
Przedstawit rowniez praktyczne aspekty przetwarzania danych, takie jak przeksztatcanie macierzy
kontaktéw w macierze dystanséw oraz wyzwania zwigzane z interpretacjg sygnatow pochodzacych
z eksperymentéw genomowych.

Rozdziat 8 pracy — wg mnie najciekawszy — opisuje autorski model sprezynkowy (Spring Model, SM)
opracowany dla komputerowego modelowania struktur polimerowych, takich jak chromatyna. Model
ten opiera sie na minimalizacji funkcji energii potencjalnej, uwzgledniajgcej wigzania miedzy
segmentami, sztywnosc¢ fafcucha, niedostepng objetosé oraz interakcje dalekozasiegowe wynikajace

z danych eksperymentalnych. Autor przedstawia matematyczne podstawy modelu, rézne warianty
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struktur poczatkowych, omawia ich wady izalety oraz prezentuje przyktady praktycznego
zastosowania, takie jak modelowanie domen chromatynowych, analiza wptywu delecji motywoéw
CTCF czy modelowanie jadra fraktalnego. W rozdziale opisano takze implementacje modelu jako
aplikacji internetowej Spring-model oraz programu md-soft, podkreslajgc elastycznos¢ i uzytecznosé
tych narzedzi w integracji réznych typéw danych biologicznych.

Rozdziat 9 przedstawia koncepcje modelowania struktur chromatyny sterowanego obrazem, ktoére
integrujg dane mikroskopowe z komputerowg symulacjg zwijania polimeru. Autor przedstawia dwa
podejscia do problemu: sitowe oraz korelacyjne. W metodzie sitowej obraz mikroskopowy traktowany
jest jako pole potencjatu, ktére oddziatuje na elementy modelu, ,przyciggajac” je do obszaréw
o wiekszej gestosci sygnatu. W metodzie korelacyjnej, na kazdym etapie symulacji generowany jest
obraz symulowany, ktdry poréwnuje sie z rzeczywistym obrazem mikroskopowym, a funkcja energii
minimalizuje réznice miedzy nimi. Rozdziat opisuje takze techniczne aspekty przetwarzania obrazéw
mikroskopowych, sposoby ich konwersji do formatu akceptowanego przez narzedzia modelarskie oraz
testy obu metod na sztucznych i rzeczywistych danych. Przedstawiono przyktady zastosowania, w tym
rekonstrukcje struktur na podstawie zdje¢ jadra komérkowego.

Rozdziat 10 opisuje zagadnienia zwigzane z infrastrukturg obliczeniowg, ktérg wspéttworzyt oraz
administrowat Autor pracy. W rozdziale przedstawiono motywacje budowy wydajnych klastrow
obliczeniowych oraz praktyczne aspekty ich projektowania i zarzagdzania. Nastepnie szczegétowo
omoéwiono architekture i funkcjonowanie klastra Eden. Rozdziat zawiera opis typow weztdw
obliczeniowych, ich konfiguracji sprzetowej, zastosowanych magazynéw danych, a takze sieci
komunikacyjnych. Przedstawiono system kolejkowy Slurm wykorzystywany do zarzadzania zadaniami
uzytkownikéw, zasady priorytetyzacji i przydziatu mocy obliczeniowe] oraz ewolucje polityki dostepu
do zasobow. Autor omowit takze narzedzia monitoringu klastra, sposoby testowania wydajnosci
magazyndw danych oraz praktyczne wyzwania zwigzane z eksploatacjg duzych infrastruktur HPC.
Rozdziat konczy sie zestawieniem najwazniejszych parametréw klastra Eden oraz statystykami jego

wykorzystania przez spotecznos$¢ naukowa.

Zastosowane pisSmiennictwo

Autor korzysta z bogatego piSmiennictwa obejmujgcego zaréwno klasyczne prace z zakresu biologii
molekularnej i biofizyki, jak i najnowsze publikacje dotyczgce modelowania genomu oraz algorytmiki.
Cytowane artykuty — w liczbie 61 — pochodzg z lat 1949-2024 i zostaty opublikowane
w renomowanych czasopismach z dziedziny biologii, bioinformatyki i genomiki, w tym Journal of
Molecular Biology, Biochemistry, Nature, Genome Research, Nucleic Acids Research, Nature
Communications, Bioinformatics, Scientific Reports, PLoS Computational Biology, Chromosome

Research, BMC Bioinformatics, Nature Genetics, Journal of Structural Biology, Nature Methods, Nature



Biotechnology, Nature Structural & Molecular Biology, Proceedings of the National Academy of
Sciences of the USA, Genome Biology, Current Opinion in Structural Biology, Journal of Computational
Chemistry. Publikacje te dotyczg zagadnien takich jak struktura i organizacja chromatyny, regulacja
ekspresji gendw i epigenetyka, metody badawcze i technologie eksperymentalne, dynamika i funkcje
chromatyny, choroby i nieprawidtowosci genomowe oraz ewolucja i réznorodnos¢ molekularna.
Pismiennictwo odzwierciedla interdyscyplinarno$¢ badan nad chromatyng, taczac biologie
molekularng, biofizyke, genetyke, informatyke oraz nowoczesne technologie badawcze. Bibliografia
jest witasciwie dobrana i obejmuje zaréwno oryginalne prace badawcze, jak i przeglagdowe. W pracy
nie stwierdzono powaznych brakéw literaturowych ani istotnych btedéw formalnych w cytowaniach.
W spisie literatury znaleziono jedynie nieliczne drobne usterki, takie jak nazwy czasopism pisane

z matej litery.

Cel pracy oraz zastosowane metody badawcze

Gtéwnym celem pracy doktorskiej Michata Kadlofa byto opracowanie i wdrozenie nowych metod
komputerowego modelowania tréjwymiarowe] struktury chromatyny w jadrze komdrkowym.
Kluczowym zatozeniem byta mozliwos¢ integracji roznych typow danych eksperymentalnych w celu
uzyskania wiarygodnych modeli przestrzennej organizacji genomu. Autor dazyt do rozwoju
i implementacji autorskich algorytméw modelarskich, wykorzystania danych pochodzgcych z réznych
technik eksperymentalnych, stworzenia infrastruktury obliczeniowej umozliwiajgcej zaawansowane
symulacje oraz praktycznego zastosowania i walidacji opracowanych narzedzi na rzeczywistych
danych biologicznych.

W pracy zastosowano szeroki zakres metod badawczych, obejmujgcych metody analizy danych,
eksploracji wizualnej, modele i techniki matematyki ciggtej oraz dyskretnej, metody optymalizacyjne
i algorytmiczne, jak rdéwniez zrdinicowane techniki programistyczne. Autor szczegétowo
przeanalizowat dostepne techniki genomowe i mikroskopowe wykorzystywane do badania organizacji
chromatyny. Przeprowadzit eksploracje danych pochodzgcych z réznych Zrédet oraz zintegrowat je
w opracowanych przez siebie narzedziach obliczeniowych.

Dbajgc o transparentnos¢ i mozliwos¢ replikacji wynikéw, Autor udostepnit opracowane narzedzia
programistyczne w sposob otwarty — kody Zrdodiowe zostaty opublikowane za posrednictwem

platformy Bitbucket, powstata réwniez aplikacja sieciowa dziatajgca w domenie mini.pw.edu.pl.

Wyniki badan oraz ich praktyczne zastosowanie

W pracy doktorskiej mgr inz. Michat Kadlof zajat sie problematyka komputerowego modelowania
trzeciorzedowej struktury chromatyny, integrujac szeroki zakres danych eksperymentalnych oraz
rozwijajac wtasne narzedzia bioinformatyczne. Autor dogtebnie zapoznat sie z problematykg analizy

danych genomowych i mikroskopowych, a nastepnie — na podstawie zdobytego doswiadczenia —



opracowat autorskie metody i narzedzia obliczeniowe, ktére zostaty przetestowane na réznorodnych

zestawach danych biologicznych. Za najwazniejsze osiggniecia badawcze autora uznaje:

Opracowanie modelu sprezynkowego, ktéry umozliwia modelowanie polimeréw na podstawie

danych eksperymentalnych. Metoda symulacji fatdéw chromatyny wykorzystujgca ten model

zostata zaimplementowana w aplikacji sieciowej Spring-model, dostepnej pod adresem

https://spring-model.mini.pw.edu.pl/. Silnik zostat opublikowany na platformie Bitbucket:

https://bitbucket.org/4dnucleome/md soft/. Spring-model umozliwia szerokiemu gronu

uzytkownikéw szybkie modelowanie i wizualizacje struktur chromatyny na podstawie wtasnych
danych. Z kolei md-soft, stanowiacy silnik aplikacji Spring-model i bedgcy uogdlnieniem uzytych
w niej metod pozwala na integracje réznych typéw danych, symulacje ewolucji struktur w czasie
oraz realizacje rozmaitych scenariuszy modelowania w szerszym zakresie niz Spring-model.
Md-soft wykorzystuje zewnetrzny silnik OpenMM stuzgcy do symulacji dynamiki molekularnej
i umozliwia prowadzenie symulacji zarowno pojedynczych, jak i masowych na CPU i GPU. Model
sprezynkowy zostat opisany w artykule naukowym Kadlof i in., Methods, 2019 (5Y IF=4,2; 100
punktéw ministerialnych).

Opracowanie i implementacje dwadch algorytméw _ do identyfikacji struktur

wewnatrzchromosomowych. Pierwszy algorytm stanowi podstawe narzedzia CCD Caller, ktore

automatycznie identyfikuje domeny kontaktowe chromatyny na podstawie danych ChIA-PET,
eliminujac subiektywnos$¢ recznej analizy. Algorytm zostat zaimplementowany w jezyku Python

i udostepniony na Bitbuckecie: https://bitbucket.org/4dnucleome/ccd-caller. Drugi algorytm

(MetaTAD Caller) jest oparty na metodzie konsensusowej wyznaczania granic domen
topologicznych — integruje wyniki wielu zewnetrznych algorytmdéw i stosuje mechanizm
glosowania do wygenerowania wyniku. Réwniez ten algorytm zostat zaimplementowany
w Pythonie i udostepniony przez serwis hostingowy Bitbucket:

https://bitbucket.org/4dnucleome/meta-tad-calle.

Praktyczne zastosowanie i walidacje opracowanych metod na rzeczywistych danych

eksperymentalnych. Opracowane narzedzia zostaty wykorzystane m.in. do modelowania

rzeczywistych fragmentéw genomu, analizy wptywu delecji motywéw CTCF, modelowania jadra
fraktalnego oraz testowania algorytméw na danych mikroskopowych. Przeprowadzono réwniez
integracje i krytyczng analize danych eksperymentalnych, prowadzacg do konstrukcji

wiarygodnych modeli struktur 3D chromatyny.

Waznym elementem pracy doktorskiej jest takze kompleksowy przeglad i klasyfikacja technik

eksperymentalnych, ktéry — choé nie stanowi bezposrednio wyniku naukowego — ma istotng wartos¢

edukacyjng. Praca zawiera systematyczny opis genomowych i mikroskopowych metod pozyskiwania

danych o strukturze chromatyny, przedstawia proces modelowania, dostarczajgc przydatnych
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wskazéwek dotyczacych poszczegdlnych etapéw modelowania, atakze podkresla koniecznosc
integracji danych wieloskalowych w celu uzyskania spéjnych i realistycznych modeli.

Ostatnim istotnym osiggnieciem Autora jest budowa i administracja infrastruktury klastra

obliczeniowego Eden. Autor miat znaczacy wktad w zaprojektowanie i wdrozenie tego klastra, ktéry

zapewnia wysokg moc obliczeniowg niezbedng do realizacji zaawansowanych symulacji

bioinformatycznych.

Nieprawidtowosci i braki w ocenianej rozprawie doktorskiej

Praca zostata napisana prostym i zrozumiatym jezykiem oraz bogato zilustrowana. Niemniej jednak,
w tak obszernym dokumencie nietrudno o btedy jezykowe i niescistosci merytoryczne — czes¢ z nich
udato mi sie zidentyfikowac i przedstawiam je ponizej.

a) W rozprawie zauwazalny jest brak konsekwencji w stosowaniu zasad typografii obowigzujgcych

w jezyku polskim. Na przyktad zgodnie z normami jezyka polskiego spdjniki (takie jak "i", "a", "o",
"u", "w" czy "z") nie powinny pozostawac na koncu linii, lecz by¢ przenoszone na poczatek
nastepnego wiersza. Btagd ten obniza estetyke tekstu.

b) Zdarzaja sie btedy pisarskie, np. "ora metoda" (str. 6), "dna" (str. 16), "sktada sie z dwdch typoéw
para zasad" (str. 16), "pod mikriskopem" (str. 17), "biologi" (str. 18), "chromatosmu" (str. 23),
"Obecnie nie nie ma" (str. 40), "Technika ta polega doczepieniu" (str. 41), "posiada pewng
catkowitos¢ dtugosc konturowg" (str. 45), "wyniki algorytméw modelujacych dla zwracaty" (str.
50), "31 pazdzeirnika" (str. 50), "przyjmie dowolng bzdure i zawsze zwrécic jaki$ wynik" (str. 55),
"wieksze szans zabtadzi¢" (str. 56), "wigze sie decyzja" (str. 57), "korzysta z formatu z popularnego
formatu plikéw" (str. 60), "o niewielkich czasteczka" (str. 60), "Wynika to po z dwdch powodow"
(str. 61), "zdefiniowanie wiezdw ktére fragmenty powinny wchodzi¢ w interakcje z ktérymi." (str.
62), "zwigzanego z wytgczong objetosci" (str. 66), "wewngtrzchromosomywch" (w tytule
rozdziatu, str. 73), "domeny posiadaj kilka" (str. 73), "dzielimy na w miejscach w ktérych" (str. 75),
"uwzglednia tylko na wzajemne dystanse" (str. 81), "topologi potgczen" (str. 83), "réwnomierne
utozonymi punktami” (str. 87), "objetosi" (str. 90), "problemowi problemowi rozmiaru" (str. 95),
"W symulacja pojawiajg sie" (str. 98), "dalekozasiegowych wigz dziatajg" (str. 98), "w w
przypadku" (str. 103), "kotkiej" (str. 107), "rozdzielocz$¢" (str. 107), "obrazu na na pole" (tytul
rozdziatu, str. 118), "Na struktura na symulacji" (str. 119), "rozdzielcozsci" (str. 129),
"urzadzaniach" (str. 129), "sktgdat sie" (str. 131), "najwazniejsza jest ostatnie 8 dyskdéw ost" (str.
137), "sie¢" (str. 140).

c) Podziat na akapity miejscami wyglada na przypadkowy (np. str. 19, 22).

d) Wystepujg btedy interpunkcyjne (mysinik zamiast przecinka, przecinek zamiast kropki, brak kropki

na konicu zdania, myslniki wstawiane niezgodnie z zasadami interpunkcji, co powoduje, ze tekst



e)

f)

wyglagda nienaturalnie, dezorientuje, rytm zdan staje sie poszarpany itekst jest trudny do
$ledzenia). Przyktady: "- ktérym kieruje" (str. 6), "szpule, Kazdy" (str. 16), "Np," (str. 57), "Obecne
techniki biologii, nie tylko sg drogie, ale pozwalajg na obserwacje jedynie niewielkich fragmentoéw,
w ograniczonej rozdzielczosci, lub tylko niektdrych proceséw." (str. 17), "Przez dominujacg czesc
czasu, w interfazie, chromosomy wystepujg w formie luznej, czyli pod postacig chromatyny" (str.
19), "nukleosoméw) Swiadomi" (str. 27), "Z zeskanowanych, w ten sposdb, warstw" (str. 40),
"obszaru, W przypadku" (str. 62), "tzn," (str. 74), "W efekcie pokrycie Srednie ma bardzo, krétkie
obszary poczatkowe i korncowe, a wiekszo$¢ chromosomu." (str. 76), "Pamietaé jednak, nalezy, ze
w modelu SM, wszystkie rodzaje" (str. 85), "ptaskie. (rys. 8.4) Dla" (str. 90).

Zdarzajg sie takze btedy ortograficzne, m.in. niepoprawny zapis liczebnikow i rozdzielny zapis
przymiotnikdw ztozonych: "12-sto nukleotydowego" (str. 21) to niepoprawna forma zapisu
liczebnika ztozonego (Prawidtowy zapis to "dwunastonukleotydowego" Iub "12-
nukleotydowego".), "chromosomu 1-go" (str. 21) - poprawny zapis to "chromosomu 1" lub
"pierwszego chromosomu", "sktada sie z 2-6ch" (str. 22), "chromosomu 3-ego" (str. 31), "4-rech
polimeréw" (str. 63), "4-rech wariantéw" (str. 65), "1-szy z 2-gim, 2-gi z trzecim" (str. 82), "12-ej"
(str.94), "wewnatrz jadrowych (str. 49), "daleko zasiegowy" (str. 84, 91), "co w prawdzie pozwala"
(str. 99), "wewnatrz chromatynowych" (str. 101).

Znalaztam nieliczne btedy stylistyczne i sktadniowe, np. "Swiadomi potencjalnych trudnosci
interpretacyjnych to wtasnie te obrazy zostang uzyte podczas opracowywania algorytmow
modelowania sterowanego obrazem w dalszej czesci niniejszej pracy." (str. 40), "Zasada dziatania
modelowaniu opiera sie" (str. 86), "przy jednoczesnej czytelnos¢ dla cztowieka" (str. 100),
"Okazuje sie, taka czesto$¢ w globuli fraktalnej jest zblizona do czestosci obserwowanej
w kontaktach chromatyny dlatego." (str. 104), "rodzaj wigzan polimeru mogg by¢ sztywne, lub
elastyczne" (str. 127), "przyjecie na siebie administratora" (str. 130), "Ponadto hosty oprocz
kanatu do obstugi macierzy kazdy z hostow DGX jest wyposazony" (str. 141).

W pracy autor uzywa okreslenia ,figura” w odniesieniu do ilustracji, co stanowi kalke z jezyka
angielskiego. W polskojezycznych tekstach naukowych powszechnie stosuje sie termin "rysunek"
(np. "rys. 1") —jest on bardziej naturalny i zgodny z przyjetymi standardami redakcyjnymi. "Figura"
w jezyku polskim to ksztatt (figura matematyczna) lub postaé. Ponadto zauwazytam niespdjnosc
w sposobie odnoszenia sie do ilustracji: autor uzywa formy "rys. <nr>", "rysunek <nr>", "obrazek
<nr>" (polska konwencja), jak i "fig. <nr>" (angielska konwencja). Taka niejednorodnosé
redakcyjna jest niepozgdana w tekscie naukowym — nalezy konsekwentnie stosowac jedng forme
w catej pracy. W szczegdlnosci autor nie powinien uzywacé stéw/skrotéow angielskich w pracy

pisanej po polsku jesli istniejg polskie odpowiedniki tych stow/skrotéw.



h) W streszczeniu autor pracy odnosi sie do samego siebie w trzeciej osobie liczby pojedynczej

j)

("autor rozpoczyna", "autor prezentuje", "autor omawia") , co jest nietypowe i niezalecane
w rozprawach jednoautorskich. Przyjetg i zalecang praktyka jest pisanie w formie bezosobowej
lub w pierwszej osobie liczby pojedynczej.

Niektdre informacje sg podane niedokfadnie, przez co przekaz traci klarownos¢. Przyktadowo:

e niefortunny podziat tresci miedzy zdania: "Po drugie sktada sie z dwdch typow para zasad A-T
i C-G, ktdre roznig sie iloscig wigzan wodorowych, ktére je tworzg. Pary A-T cechuje nizsza
energia wigzan, a to oznacza, ze stabilnos¢ struktury i tatwos¢ jej rozplecenia jest zalezna od
sekwencji." (str. 16) - Informacja o nizszej energii wigzan A-T powinna znalezé sie juz
w pierwszym zdaniu — to bezposrednia konsekwencja rdznicy w liczbie wigzan wodorowych.
Drugie zdanie powinno odnosic sie ogdlnie do wptywu sekwencji na stabilnos$¢ struktury.

e "By zwizualizowac sobie trudnos$¢ zagadnienia" (str. 16) - nie wiadomo o jakie zagadnienie
chodzi (nawijanie chromatyny na biatko? rozplatanie dwuniciowego DNA?)

e "Gdyby chromatyna byta grubosci wtdczki 3mm, jej dtugo$¢ wynositaby ponad 2500 km." (str.
16) - nie rozumiem co autor miat na mysli; jaki wptyw ma grubos¢ taricucha na jego dtugosc?
raczej przypuszczatabym, ze grubszy tancuch ma wiekszg pojemnos¢ informacyjng, a zatem
powinien by¢ krotszy od swojego cienkiego odpowiednika (jesli ma przechowywacé taki sam
wolumen danych)

o "W przeciwnym kierunku biatka dziata blokujgco" (str. 29) - zdanie jest niepoprawne
stylistycznie i skladniowo. Brzmi niejasno i jest trudne do zrozumienia.

Inne btedy i niescistosci:

e W podpisie pod rysunkiem 2.2 znajduje sie informacja, ze przedstawiono widok z boku (u géry)
oraz w osi helisy (u dotu), podczas gdy rysunek zawiera dwa ujecia rozmieszczone obok siebie
— po lewej i prawej stronie.

e Fragment "A zatem z prostego rachunku wynika, ze w naszym ciele znajduje sie: <wzor>" jest
nieprecyzyjny. Autor pracy nie informuje, co doktadnie jest przedmiotem obliczen - nie
wiadomo, jaka wielkos¢ czy liczba jest wyznaczana przedstawionym wzorem.

o "Dlatego aby obliczy¢ precyzyjnie $rednig mase jednej pary ludzkiego genomu konieczna jest
znajomosc¢" - co to jest "para ludzkiego genomu"?

e Puste komorki w tabeli 2.2. oznaczajg - jak mniemam - brak atomu a nie niekompletng tabele.
Duzo bardziej intuicyjna w odbiorze bytaby wartos¢ 0.

e W pracy obserwuje niespdjnosci w zapisie liczb zmiennoprzecinkowych - niektére liczby
zapisane sg z kropka jako separatorem dziesietnym, a inne z przecinkiem. W polskim

pismiennictwie naukowym standardowo stosuje sie przecinek jako separator dziesietny.



Stosowanie naprzemiennie kropki i przecinka powoduje, ze praca traci czytelnos$¢ i wartosci
liczbowe przestajg by¢ zrozumiate. Przyktadowo na stronach 24-25 mamy kropki (wzory,
tabela 2.1, tabela 2.3) i przecinki (tabela 2.2).

"Gdyby zastgpi¢ punkty sferami (tzn. taricuch nabratby objetosci) to jego rozmiar wzrdstby Ree
N3/5." (str. 44) - niezrozumiate; rozmiar wzrdstby o Ree, czy do wartosci Ree, czy moze Ree
razy?

Rozdziat "tancuch idealny" rozpoczyna sie od definicji tancucha doskonatego. Zaktadam, ze
oba terminy oznaczajg to samo, jednak nie rozumiem, dlaczego autor wprowadza pojecie
,fancucha idealnego”, skoro dalej w pracy uzywa wytacznie terminu ,taficuch doskonaty”.
Wprowadzenie dwdch okreslen dla tego samego pojecia jest niepotrzebne i wprowadza
terminologiczny chaos. Od poczatku nalezy konsekwentnie stosowaé jedno, spdjne
nazewnictwo. Taka niespdjnosé obniza czytelnos¢ tekstu i sprawia wrazenie braku starannosci
redakcyjne;j.

str. 55: zupetnie nie rozumiem wtraconego zdania na temat pdl sitowych

"Rozdzielczoscig modelowania nazywamy ilo$¢ par zasad reprezentowang przez pojedynczy
punkt modelowanego uktadu." - pary sg policzalne, a zatem méwimy o ich liczbie a nie ilosci.
W pracy umieszczono wiele wzoréw, ale tylko niektore z nich (str. 59, str. 114-116) maja
nadane numery. Uwazam, ze wszystkie wzory powinny byé ponumerowane.

"W praktyce modelarskiej wyksztatcity sie dwa pojecia do okreslania domen" - chodzi raczej
o podejscia do okres$lania domen.

llustracje zawarte w pracy sy merytorycznie trafne i wizualnie bardzo dobrze dopracowane,
jednak sposdb przygotowania podpiséw pod rysunkami pozostawia wiele do zyczenia. Autor
stosuje w nich czcionki w trzech réznych rozmiarach, co wyglada nieestetycznie i sprawia
wrazenie niespdjnosci. Szczegdlnie mylace jest to, ze uszczegdtowienie podpisu (dodatkowe
opisy elementéw ilustracji) zapisane jest czcionkg wiekszg niz witasciwy podpis rysunku,
majacg ten sam styl i rozmiar jak tekst gtdwny pracy. Sprawia to wrazenie btedu
formatowania. Na poczatku byto tez dla mnie bardzo mylgce - nie wiedziatam czy jest to
podpis pod rysunkiem czy doklejona, nieco inaczej sformatowana tres$¢ rozdziatu.

W przypisie na stronie 89 autor deklaruje, ze w tekscie bedzie stosowat okreslenie
"niedostepna objetosé" jako ttumaczenie angielskiego terminu excluded volume. Niestety, juz
dwa zdania dalej zaczyna uzywaé sformutowania "wytgczona objetosé", ktore — jak nalezy
domniemywac — odnosi sie do tego samego pojecia. Taka niespdjnosc¢ terminologiczna jest
mylgca i negatywnie wptywa na klarownos$¢ oraz odbiér tekstu. Skoro autor zdecydowat sie

na konkretne ttumaczenie, powinien konsekwentnie sie go trzymad w catej pracy.
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e "W wiekszosci zastosowan mechaniki molekularnej posta¢ struktury wynikowej." (str. 92) -
niepetne zdanie

e W rozdziale dotyczgcym struktur poczatkowych autor pisze: "Kolejnym przyktadem struktury
poczatkowej jest okreg" (str. 96). Nalezy zwrdcié¢ uwage, ze w jezyku polskim termin ,,okreg”
odnosi sie przede wszystkim do jednostki administracyjnej lub organizacyjnej, natomiast
figura geometryczna, o ktérg zapewne autorowi chodzito, to ,,okrag”.

e W pracy brak jest konsekwencji w stosowaniu separatoréw tysiecy w zapisie duzych liczb.
W niektérych miejscach Autor uzywa znaku apostrofu (np. 2°000°000), w innych — spacji (np.
2 000 000), a czasami nie uzywa separatora w ogole. W jezyku polskim standardem zapisu
duzych liczb jest stosowanie spacji jako separatora tysiecy, zgodnie z normg PN-N-01204:1992
oraz zasadami poprawnej polszczyzny.

e Na stronie 112 zamieszczono wzoér, jednak brak jest wyjasnienia wystepujgcych w nim

zmiennych i parametrow.

Wyzej wymienione niescistosci i usterki nie wptywajg istotnie na wartos¢ naukowgq rozprawy.

Inne komentarze i pytania dotyczace rozprawy

Ponizej przedstawiam uwagi ogdlne oraz pytania, ktére nasunety mi sie podczas lektury monografii:

a)

b)

d)

e)

f)

Praca momentami jest bardzo obszerna, a w niektérych miejscach pojawiajg sie powtdérzenia,
ktére warto bytoby skréci¢ w celu zwiekszenia zwieztosci i klarownosci przekazu.

W wybranych fragmentach rozdziatéw praktycznych przydataby sie szersza dyskusja na temat
ograniczen stosowanych metod oraz mozliwych artefaktéw modelowania.

Opisy infrastruktury obliczeniowej mogtyby zosta¢ skrdécone i bardziej skoncentrowane na
aspektach istotnych z punktu widzenia prowadzonych badan naukowych.

Styl pracy jest rzeczowy i techniczny; miejscami warto bytoby zadba¢ o wiekszg spdjnos¢ jezykowa
i redakcyjng catego tekstu.

Jakie hipotezy badawcze postawit autor rozprawy?

Na jakiej podstawie autor stwierdza we Wstepie, ze struktura chromatyny nie placze sie? Nie
podano przy tym stwierdzeniu odnosnika do zadnej pracy na ten temat. Czy faktycznie
przebadano struktury chromatyny pod katem splatan / weztéw topologicznych? Taka analiza jest
dos¢ wymagajgca obliczeniowo... Z tego, co znalaztam w literaturze wnioskuje, ze w chromatynie
powstajg splatania. Wiekszos¢ z nich jest jednak nietrwata, gdyz sg na biezgco usuwane. Co wiecej,
na str. 66 wspomniany jest mechanizm powstawania splatan w strukturze chromatyny, co przeczy
stwierdzeniu umieszczonemu na poczatku pracy.

Podoba mi sie pomyst umieszczenia w pracy przepisu na izolacje DNA z cebuli, jednak jest on

niescisty - brak informacji o tym ile potrzeba soli, wody i etanolu.
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h)

j)

k)

W Rozdziale 4 autor wielokrotnie postuguje sie pojeciem segmentu, miedzy innymi w kontekscie
definicji homopolimeru, przy wprowadzaniu parametréow R(s) i P(s) oraz przy opisywaniu modeli.
Niestety, pojecie segmentu nie zostato wprost zdefiniowane, co utrudnia zrozumienie dalszych
wywodow. Dodatkowym Zrddtem niejasnosci jest uzycie terminu region, ktéry nie jest tozsamy
z segmentem, jednak réznica miedzy tymi pojeciami nie zostata wyjasniona. Brak jednoznacznych
definicji powoduje trudnos¢ w poprawnym zinterpretowaniu omawianych parametréw oraz
w $ledzeniu logiki rozwazan (np. "R(s) to dystans pomiedzy dwoma regionami oddzielonymi od
siebie segmentami.").

Nie rozumiem jaki zwigzek ma chromatyna z faincuchem idealnym. Chromatyna nie jest
homopolimerem.

Uwazam, ze bardzo przydatne bytyby rysunki pokazujgce (chocby schematycznie) jak wygladajg
wszystkie modele opisane w Rozdziale 4.

Warto odnotowaé, ze autor pisze o konkursie CASP w czasie przesztym, co zwraca uwage,
poniewaz do tej pory byt to cykliczny i aktywny projekt. Pisze te recenzje w momencie, gdy NIH
ogtosit wstrzymanie finansowania CASP, wiec konkurs faktycznie moze przejs¢ do historii. Tym
samym uzycie czasu przesztego okazuje sie nie tylko zaskakujgce, ale tez — by¢ moze — prorocze.
Czy narzedzia CCD Caller i MetaTAD Caller zostaty opisane w opublikowanym artykule? Opis ich
dziatania w rozdziatach 6.1 6.2 ma raczej ogdlny charakter, co bytoby zrozumiate, gdyby szczegdty
techniczne oraz zastosowanie zostaty przedstawione w artykule naukowym.

rij we wzorze na str. 89 jest opisany jako odlegtos¢ miedzy parg punktéw, ale wydaje mi sie, ze
powinien on oznaczaé odlegtos¢ miedzy parg kul i, j lub - doktadniej - miedzy punktami bedacymi
srodkami kul i, j - zgadza sie?

W rozdziale "Dygresja geometryczna" Autor pracy odnosi sie do tzw. liczby pocatunkowej,
przywotujac ja jako ograniczenie liczby kontaktow, jakie moze tworzy¢ jedna sfera w przestrzeni
tréjwymiarowej. Wydaje sie jednak, ze zastosowanie tego pojecia w omawianym kontekscie nie
jest w petni uzasadnione. Liczba pocatunkowa okresla maksymalng liczbe jednakowych,
nieprzenikajgcych sie kul, ktore mogg stykac sie z dang kulg o tym samym promieniu, co oznacza
bezposredni kontakt powierzchni. Tymczasem w opisywanym modelu kontakt miedzy sferami
niekoniecznie oznacza fizyczny styk — raczej chodzi o bliskos$¢ lub potgczenie krawedzig w grafie
(modelu), a nie rzeczywiste zetkniecie sie bryt w przestrzeni. Z tego powodu liczba pocatunkowa
nie stanowi Scistego gornego ograniczenia dla liczby kontaktéow. Warto bytoby wiec
doprecyzowad, czy i w jaki sposéb autor oszacowat maksymalng liczbe kontaktéw, biorgc pod
uwage realistyczny zakres odlegtosci miedzy kulami reprezentujgcymi loci.

0Od 2019 roku obowigzujgcym i zalecanym formatem zapisu danych strukturalnych w bazie Protein

Data Bank jest PDBx/mmCIF. Tymczasem Autor pracy zdecydowat sie stosowaé przestarzaty
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format PDB do zapisu informacji o strukturze chromatyny. Biorgc pod uwage ograniczenia tego
formatu — zwtaszcza w kontekscie reprezentacji bardzo duzych i ztozonych struktur, jakimi sg
modele chromatyny — taka decyzja wydaje sie nietrafiona. Co wiecej, przyjecie formatu, ktéry nie
jest juz wspierany jako standard, moze w dtuiszej perspektywie zmniejszy¢é uzytecznosé
i popularnos¢ opracowanych przez Autora narzedzi, ograniczajgc ich integracje z nowoczesnym
oprogramowaniem i obowigzujgcymi standardami bioinformatycznymi. Mam swiadomosé, ze
wielu uzytkownikéw wecigz korzysta z formatu PDB ze wzgledu na jego prostote i dtugoletnia
obecno$¢ w narzedziach bioinformatycznych. Dlatego tez wszystkie wspodtczesne, nowo
powstajgce narzedzia obliczeniowe analizujgce dane strukturalne oferujg wsparcie zaréwno dla
formatu PDB, jak i PDBx/mmCIF. Dlaczego Autor nie zdecydowat sie na takie rozwigzanie?

p) Intryguje mnie nazwa klastra obliczeniowego. Dlaczego Eden?

Whioski koricowe

Rozprawa doktorska mgr inz. Michata Kadlofa zawiera oryginalne rozwigzanie istotnego problemu
naukowego i stanowi wartosciowy wktad w rozwéj komputerowych metod modelowania struktury
chromatyny. Praca spetnia wszystkie wymagania stawiane rozprawom doktorskim w dziedzinie
informatyki technicznej i telekomunikacji, tgczac oryginalnosé, interdyscyplinarnos¢ oraz wysoka
uzyteczno$¢ praktyczng uzyskanych wynikéw. Autor wykazat sie samodzielnoscia badawczg,
umiejetnoscia syntezy wiedzy z réznych dziedzin oraz wysokimi kompetencjami technicznymi.
Wyniki badan zostaty opublikowane w dziewieciu wspétautorskich artykutach naukowych
w renomowanych czasopismach z dziedziny, opublikowanych w latach 2016-2024.

Na podstawie powyiszej oceny stwierdzam, Ze rozprawa mgr inz. Michata Kadlofa pt.
,Komputerowe modelowanie tréjwymiarowej struktury chromatyny” spetnia wymagania
okre$lone w ustawie o stopniach naukowych i tytule naukowym, obowigzujacej obecnie w Polsce.
Rekomenduje dopuszczenie rozprawy do dalszych etapow przewodu doktorskiego oraz przyznanie
Autorowi stopnia doktora nauk inzynieryjno-technicznych w dyscyplinie informatyka techniczna

i telekomunikacja.

prof. dr hab. inz. Marta Szachniuk
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