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Recenzja rozprawy doktorskiej pt. ,Distributed algorithms and
computational methods for scalable processing of high-throughput
sequencing data” przedstawionej przez mgr inz. Marka Wiewiorke

Recenzja niniejsza zostala sporzadzona na zlecenie Rady Naukowej Dyscypliny Infor-
matyka Techniczna i Telekomunikacja Politechniki Warszawskiej zgodnie z wymogami
ustawy dotyczacej procedur nadawania stopnia doktora.

Opis rozprawy

Przedstawiona rozprawa napisana jest w Jjezyku angielskim i jej gtowna tresé to 6 pub-
likacji, ktorych wspotautorem jest doktorant, poprzedzonych wprowadzeniem opisujacym
osiggniecia naukowe opisane w pracach.

Prace wchodzace w sktad rozprawy to:

e P1 M.S. Wiewiorka, A. Messina, A. Pacholewska, S. Maffioletti, P. Gawrysiak, and
M.J. Okoniewski. SparkSeq: Fast, scalable and cloud-ready tool for the interactive
genomic data analysis with nucleotide precision. Bioinformatics, 30(18), 2014

e P2 M.S. Wiewitrka, D.P. Wysakowicz, M.J. Okoniewski, and T. Gambin. Bench-
marking distributed data warehouse solutions for storing genomic variant informa-
tion. Database : the journal of biological databases and curation, 2017

e P3 Anastasiia Hryhorzhevska, Marek Wiewiorka, Michal Okoniewski, and Tomasz
Gambin. Scalable Framework for the Analysis of Population Structure Using the
Next Generation Sequencing Data. In Lecture Notes in Computer Science volume
10352 LNAI pages 471-480. 2017

e P4 Marek Wiewiérka, Anna Lesniewska, Agnieszka Szmurto, Kacper Stepien, Ma-
teusz Borowiak, Michal Okoniewski, and Tomasz Gambin. SeQuiLa: an elastic, fast
and scalable SQL-oriented solution for processing and querying genomic intervals.
Bioinformatics, 35(12):2156 2158, June 2019



e P5 Marek Wiewiorka, Agnieszka Szmurlo, Wiktor Kusmirek, and Tomasz Gam-
bin. SeQuiLa-cov: A fast and scalable library for depth of coverage calculations.
GigaScience, 8(8), August 2019

e P6 Marek Wiewiorka, Agnieszka Szmurto, Pawel Stankiewicz, and Tomasz Gambin.
Cloud-native distributed genomic pileup operations. Bioinformatics, December 2022

Tematyka poruszana w niniejszej pracy lokuje si¢ na pograniczu klasycznej informatyki
i bioinformatyki. Z jednej strony wszystkie przedstawione prace dotycza metod analizy
danych pochodzacych z sekwencjonowania nowej generacji, z drugiej - sa to wlasciwie
wylacznie prace metodologiczne - przedstawiajace narzedzia racze] niz nowe wyniki w
sensie zastosowarl.

Wida¢ jest wyraznie w przedstawionych pracach, ze zainteresowania autora leza jednoz-
nacznie po stronie informatyki. Poprawa wydajnosci rozwigzai, skalowalnosé¢, tatwosc
instalacji i uzytkowania niewatpliwie leza w centrum zainteresowan doktoranta, nieco
mniej uwagi przylozono do potencjalnego wplywu przedstawionych rozwiazan na wyniki
badan bioinformatycznych.

Tego rodzaju podejécie, choé¢ by¢ moze nie skupione na zainteresowaniu potencjalnych
uzytkownikéw prezentowanymi rozwigzaniami, ma tez niewatpliwe zalety - wida¢ jest, ze
przedstawione rozwiazania sg systematycznie szybsze i bardziej skalowalne niz dotychczas
stosowane rozwiazania popularne wérod bioinformatykow.

Prace przedstawione w rozprawie byly publikowane na przestrzeni 8 lat, od roku 2014
(P1) do 2022 (P6), przy czym prace P1-P4 poswiecone sa glownie wdrozeniom efektywnie
skalowalnych znanych algorytmow, podczas gdy prace P5 i P6 prezentuja nowy algo-
rytm, ktory pozwala na wyliczanie calogenomowych statystyk typu ,pile-up” na podstawie
opisow CIGAR z pominieciem samej sekwencji odczytu, co wyraznie poprawia wydajnosc
rozwigzania. W pracy P1 przedstawione rozwigzanie (SparkSeq) osigga nawet 10-krotne
przyspieszenie wzgledem narzedzia SeqPig. W pracy P4, przedstawione rozwigzanie (Se-
quila) osiaga co najmniej kilkukrotnie mniejsze czasy wykonania nizstandardowe narzedzie
FeatureCounts. W pracy P6, przedstawione rozwiazanie Sequila-pileup osiggato dalsze
przyspieszenie (do 5.3x) wzgledem wezesniejszych rozwiazan.

Wszystkie te wyniki stanowia istotne przyspieszenia bardzo podstawowych operacji w
analizie danych NGS. Biorac pod uwage jak wiele czasu procesorow w centrach sek-
wencjonowania poswieconych jest na takie obliczenia, potencjalny wpltyw przedstawionych
wynikow na $rodowisko mogtby by¢ bardzo istotny.

Uwagi krytyczne

Wyniki zawarte w pracy sa obszerne, istotne i dobrze opisane. Nie mam co do tej rozprawy
istotnych zastrzezen, cho¢ oczywiscie mozna zawsze znalezé pewne miejsca W rozprawie,
ktore mozna byloby jeszcze poprawic.



Zaczynajac od najmniej moze istotnych uwag, mam wrazenie, ze praca moglaby by¢
nieco bardziej czytelna, gdyby podzial na rozdziaty wygladal nieco inaczej. Rozdzial
wstepny zawiera tak naprawde bardzo krotkie wprowadzenie, ktore mogloby na pewno
by¢ nieco poszerzone, ale tez zalozenia i prace wchodzace w sktad rozprawy (sekcje 1.5
i 1.6), ktore moim zdaniem przynaleza raczej do rozdzialu drugiego opisujacego wyniki.
Rozdziat 3, z kolei, zawiera opis osiggnie¢ doktoranta - dosé imponujacy, jak na ten etap
kariery - ale raczej przynalezny do dodatku niz Jjako osobny rozdzial rozprawy. Podobnie z
oswiadczeniami wspotautoréw i kopiami prac wchodzacych w sktad rozprawy - sg to raczej
dodatki niz wlasciwe rozdzialy rozprawy. Wszystkie te uwagi dotyczace uktadu rozprawy
majg znaczenie niewielkie, jako ze w przypadku rozpraw ztozonych z grupy artykuléw to
wlasnie te artykuly swiadcza o poziomie i znaczeniu rozprawy.

Nieco bardziej istotna kwestia, ktora moim zdaniem ma duzy wplyw na ewentualne
znaczenie wynikéw rozprawy, a nie jest podjeta przez doktoranta, to kwestia problemu
docierania z rozwigzaniami prezentowanymi w rozprawie do rzeczywistych uzytkownikow,
czyli bioinformatykéw pracujacych w centrach sekwencjonowania. Skoro autor poswiecil
swoja dotychczasowy kariere na rozwoj narzedzi dla bioinformatykow, to warto zastanowic
si¢ nad tym, czy jest mozliwe, aby rzeczywiscie duze centra sekwencjonowania przyjety te
rozwigzania i zaczely je stosowaé oraz jakie doktadnie dzialania mogtyby w tym pomoc.
Wydaje sie, ze jest to obecnie istotny problem w $rodowisku bioinformatycznym, gdzie
publikuje si¢ wiele rozwigzan teoretycznie wydajniejszych niz obowigzujace standardowe
rozwigzania, ale z r6znych powodéw nie g one stosowane w praktyce. wydaje sie, ze sekc-
jach rozprawy poswieconych wyzwaniom (np. 1.4) mozna byloby poswieci¢ nieco miejsca
na opis tych problemow (brak zaufania do dostawcy rozwiazania, wsparcie uzytkownikow,
trudnos¢ instalacji, trudnoéé w utrzymaniu “armii” roznych rozwigzan do wielu matych
zadan, itp. ) oraz mozliwych strategii pozwalajacych na pokonanie tych trudnosci dla
autoréw tego typu rozwigzan.

Podsumowanie

Podsumowujac, praca mgra inz. Marka Wiewiérki podejmuje istotne problemy zwiazane
z wydajnoscig rozwigzan informatycznych w dziedzinie analizy danych NGS i przedstawia
kilka propozycji istotnych ulepszen w stosunku do powszechnie stosowanych metod w tej
dziedzinie. Rozwigzania te (w szczegllnosci Sequila i SparkSeq) sa dobrze zalmplemen-
towane, udokumentowane i udostepnione do darmowego uzytku dla srodowiska bioinfor-
matycznego. Wyniki prac doktoranta zostaly tez opisane i opublikowane w postaci szesciu
prac naukowych, z kto@©ych 3 zostaly przyjete do bardzo dobrego czasopisma naukowego
(Oxford Journals Bioinformatics). Sadzac po liczbie cytowarn (zwlaszcza dla narzedzia
SparkSeq) widaé jest, ze rozwigzania te zostaly zauwazone i sa wdrazane w wielu miejs-
cach na $wiecie.

W zwigzku z tym uwazam, ze rozprawa doktorska spelnia ustawowe wymagania
wobec prac doktorskich i moze zostaé¢ skierowana, do kolejnych etapéw przewodu dok-



torskiego. W uznaniu obszernoéci opublikowanego materialu z rozprawy oraz faktu, ze
az 3 publikacje zostaly opublikowane w bardzo dobrym czasopi$mie miedzynarodowym
(Bioinformatics) wnioskuje tez rozwazenie wyrodznienia przedstawionej rozprawy
doktorskiej.
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