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1. Jakie zagadnienie naukowe jest rozpatrzone w pracy (teza rozprawy) i czy zostato ono dostatecznie
jasno sformutowane przez Autora? Jaki charakter ma rozprawa (teoretyczny, do$wiadczalny, inny)?

Przedstawiona przez Pana Marka Wiewidrke rozprawa doktorska skfada si¢ z cyklu powigzanych
tematycznie publikacji wraz z towarzyszacym im opracowaniem (autoreferatem), ktéry stanowi
przewodnik po zrealizowanych pracach badawczych i szereguje wiedze w omawianym obszarze.
W ogdlnym ujeciu rozprawa jest poswiecona opracowaniu nowych algorytméw do analizy sekwencji
genomicznych pozyskiwanych technikami sekwencjonowania o duzej przepustowosci (ang. high-
thoroughput sequencing, HTS). Gtéwne trzy tezy rozprawy koncentrujg sie wokét zagadnienia poprawy
wydajnosci czasowej proceséw drugo- i trzeciorzedowe;j analizy danych genomicznych, poprzez
zastosowanie technik i platform rozproszonego przetwarzania danych, dedykowanych formatéw i struktur
danych, osadzeniu logiki analitycznej w deklaratywnym jezyku SQL oraz skalowania obliczen na
platformach chmury obliczeniowej. Zaréwno tezy pracy, jak i motywacja prowadzonych badar w tym
obszarze zostaty sformutowane w sposéb jasny iwyczerpujacy. Charakter rozprawy okreslitbym jako
eksperymentalno-wdrozeniowy, poniewaz Autor:

® zaprojektowat szereg rozproszonych metod dla problemdw znajdowania przecieé przedziatowych
w danych genomicznych, obliczania gtebokosci pokrycia odczytéw DNA, podsumowywania
krotkich odczytow, na platformie Apache Spark,



e dla potwierdzenia stusznosci przyjetych rozwigzan przeprowadzit badania eksperymentalne na
publicznie dostepnych zbiorach danych, ktére pozwolity zweryfikowac, iz opracowane algorytmy
i rozwiazania moga by¢ z powodzeniem stosowane w analizie sekwencji genomicznych i pozwalajg
na wyrazne przyspieszenie tych proceséw analitycznych,

e udostepnit szereg narzedzi, ktére umozliwiaja wdrozenie zaprojektowanych metod i ich wtdérne
wykorzystanie w skalowalnych potokach bioinformatycznej analizy danych.

$wiadczy to w mojej opinii na korzy$¢ przedstawionej pracy.

2. Czy w rozprawie przeprowadzono w sposéb wtasciwy analize zrédet (w tym literatury swiatowej,
stanu wiedzy i zastosowahn w przemysle) swiadczacy o dostatecznej wiedzy Autora. Czy wnioski
z przegladu zrédet sformutowano w sposéb jasny i przekonywajacy?

Analiza éwiatowej literatury i biezacego stanu wiedzy w omawianym obszarze zostaty przeprowadzone
w sposéb wiaéciwy i $wiadczg o dostatecznej wiedzy Autora w tej dziedzinie. Analiza ta zostatfa
przedstawiona w rozdziatach 1.2 1.3 autoreferatu oraz w wiekszosci spoéréd szesciu przedstawionych
publikacji Autora, ktére tworzg cykl publikacyjny bedacy gtéwnym osiggnigciem rozprawy. Zawartos¢
rozdziatéw 1.2 i 1.3 autoreferatu, ktére obejmujg m.in. podzial etapéw przetwarzania danych
pozyskiwanych technikami HTS, przeglad metod i projektow drugo- i trzeciorzedowej analizy danych, ktére
koncentruja sie na rozwigzaniu probleméw wydajnego prowadzenia obliczeri poprzez wykorzystanie
rozproszenia kalkulacji potwierdza, iz Autor posiada szerokg wiedze w zakresie pierwotnych i biezacych
trendéw w zakresie tworzenia tego typu rozwiazan, a takze zna ich zalety i stabosci. W rozprawie
zacytowano facznie 167 pozycji literaturowych, zktérych zdecydowana wiekszo$¢ dotyczy wyzej
wymienionych elementéw stanu wiedzy. Rozdziaty 1.1 — 1.4 oraz rysunki 1.1 1.2 stanowia bardzo dobry
wstep teoretyczny do cafosci rozprawy, a do poje¢ w-nich zdefiniowanych (wtaczajac wstep do rozdziatu)
Autor nawigzuje w kolejnych podrozdziatach autoreferatu, jak réwniez w tresci poszczegdélnych artykutow
gtéwnego cyklu publikacyjnego. Szczegblng uwage zwraca Autor na problemy wydajnosci prowadzenia
proceséw analitycznych dla danych genomicznych, formatéw danych dla istniejacych danych
genomicznych, ktére nie s3 w petni dopasowane do przetwarzania na platformach klasy Big Data,
wtaéciwego sposobu partycjonowania tych danych, tatwosci pozyskania informacji, kodowania i realizacji
procesu znajdowania przecig¢ przedziatowych z wykorzystaniem podejécia deklaratywnego,
przenaszalnosci rozwigzan i automatyzacji metod alokacji zasobow. Przeprowadzony przez Autora
przeglad wiedzy w tym zakresie pozwolit mu w sposdb jasny i przekonywujacy sformutowac whioski, ktére
zdeterminowaty przyjecie odpowiednich rozwigzan algorytmicznych i obliczeniowych.

3. Czy Autor rozwiazat postawione zagadnienia, czy uzyt wtasciwej do tego metody i czy przyjgte
zatozenia sg uzasadnione?

Na poczatku realizacji rozprawy Pan Marek Wiewidrka zdefiniowat kilka zadan, do ktdrych realizacji
konsekwentnie dazyt w swoich pracach badawczych. Dotyczyty one m.in. ewaluacji modeli przetwarzania
rozproszonego do badan genomicznych, aplikowalnosci architektur hurtowni danych do analiz wariantéw
genomicznych, implementacji metod rozproszonego przetwarzania w jeziorze danych DNA. W swoich
pracach Autor siegnat do rozwigzan bazujacych na modelu przetwarzania wykorzystujgcego tzw.



przyjemne zréwnoleglenie obliczen (ang. pleasantly parallel computations) dla rozwigzania wspomnianych
probleméw drugo- i trzeciorzedowej analizy danych. Na podstawie lektury przedtozonych prac mozna
stwierdzic, iz postawione w rozprawie zagadnienia zostaty rozwiazane w sposéb wiasciwy. Autor osiggnat
to poprzez: 1) identyfikacje stabosci istniejacych algorytméw analizy sekwencji DNA pozyskiwanych
technikami wielkoskalowymi, 2) opracowanie wtasnych usprawnien lub algorytméw, 3) badania
eksperymentalne weryfikujace przydatno$¢ opracowanych metod z uzyciem publicznie dostepnych
zbioréw danych. Wyniki przeprowadzonych przez Autora rozprawy badan potwierdzity, iz zatozenia
przyjete podczas opracowania autorskich metod byty stuszne i uzasadnione. W artykufach stanowigcych
gtéwne osiagniecie rozprawy przedstawiono poréwnanie osiggnigtych wynikéw z wynikami istniejgcych
i popularnych narzedzi powszechnie uzywanych przez specjalistw prowadzacych podobne analizy
sekwencji DNA.

4. Na czym polega oryginalnosé rozprawy, co stanowi samodzielny i oryginalny dorobek Autora, jaka
jest pozycja rozprawy w stosunku do stanu wiedzy czy poziomu techniki reprezentowanych przez
literature swiatowg?

Przedstawiona rozprawa stanowi bardzo dobre uzupetnienie biezgcego stanu wiedzy $wiatowej w zakresie
prowadzenia wydajnej analizy danych DNA. Pan Marek Wiewiérka zaproponowat nowatorskie, oparte
0 narzgdzie klasy Big Data i model chmury obliczeniowej, podejicia w zakresie efektywnej realizacji analiz
genomicznych, a takze przeprowadzit proces ich wnikliwej oceny. Na rozprawe, oprécz autoreferatu,
sktada sig szes¢ publikacji w renomowanych czasopismach, w tym piec z listy Journal Citation Report (JCR),
ktore s ze soba sciéle powigzane, w ktérych Pan Marek jest pierwszym autorem lub jego udziat jest
wigkszosciowy. Charakteryzujac krétko zawartoéé przedtozonych prac P1-P6 mozna stwierdzi¢, iz:

[P1] W pracy tej przedstawiono oparte na platformie Apache Spark srodowisko Spa rkSeq rozproszone;j
i interaktywnej analizy danych genomicznych, polegajacej na zliczaniu odczytéw DNA, sortowaniu,
filtrowaniu danych i przegladaniu zawartosci plikéw BAM sktadowanych w rozproszonym systemie
plikéw HDFS. Przeprowadzone eksperymenty wykazaty, ze jest to rozwigzanie wielokrotnie szybsze
od istniejgcych do tej pory narzadzi (np. SeqPig). Badano réwniez rézne strategie buforowania danych,
serializacji i kompresji danych w kontekécie wykorzystania zasobéw procesora oraz pamieci i korzysci
wydajnosciowych wynikajacych z zastosowania réznych rozmiaréw bloku systemu plikéw HDFS.
W pracy tej Pan Marek Wiewiérka byt odpowiedzialny za implementacje funkcji analitycznych oraz
prowadzit badania wydajnosciowe i strojenie $rodowiska.

[P2] W pracy tej przedstawiono wydajnosciowa analize poréwnawcza silnikéw réwnolegtej realizacji
zapytan (Spark, Impala, Hive, Prestodb), a takie Apache Kylin i (nierozproszonego) MonetDB do
hurtowni danych wariantéw genetycznych z wykorzystaniem formatéw danych ORC i Parquet oraz
implementacji one-big table (OBT) w celu redukcji liczby zfaczer miedzy tabelami. Badania te byty
istotne z punktu widzenia pozostatych prac nad wykorzystaniem $rodowiska Apache Spark do
prowadzenia rozproszonych analiz genomicznych. Do oryginalnego wktadu Autora rozprawy nalezy
przede wszystkim opracowanie struktury hurtowni danych, implementacja rozwigzari w réznych



érodowiskach wykonawczych oraz przeprowadzenie badan wydajnosciowych, w tym badan
poréwnawczych w stosunku do przyjetego rozwigzania referencyjnego.

[P3] W pracy tej przedstawiono rozwigzanie dla rozproszonej analizy struktury populacji
z wykorzystaniem metod uczenia maszynowego. Rozwiazanie to ponownie oparto na platformie
Apache Spark. Badania potwierdzity, iz opracowane rozwigzanie pozwala 100-krotnie przyspieszy¢
analize danych genomicznych w badaniach struktury populacji w stosunku do wersji nierozproszonej.
Ponownie, do oryginalnego wkfadu Autora rozprawy nalezato przygotowanie infrastruktury
obliczeniowej i przeprowadzenie badar wydajnosciowych, w tym badan poréwnawczych w stosunku
do istniejacego stanu wiedzy (udziat Autora rozprawy w tym rozwigzaniu okreslono na 20%).

[P4] W pracy tej przedstawiono zaimplementowang w oparciu o érodowisko Apache Spark platforme
SeQuila oraz jej mozliwosci w zakresie przetwarzania zakresow genomicznych. Rozwigzanie oparto
na strukturze poszerzonego drzewa interwatéw AIT rozgtaszanej do weztéw obliczeniowych.
Technicznie rozwigzania oparto na funkcjach uzytkownika osadzonych w deklaratywnym jezyku SQL.
Wydajnoé¢ tego rozwigzania zostata zweryfikowana eksperymentalnie na publicznych zbiorach
danych obejmujacych dopasowania sekwencji WES i WGS. Wktad Autora rozprawy polegat m.in. na
formalnej analizie algorytméw, implementacji opracowanych rozwiazan i przeprowadzeniu testow
i poréwnaniu wynikow z biezacymi rozwigzaniami.

[P5] W pracy tej przedstawiono rozszerzenie platformy SeQuiLa umozliwiajgce wydajne obliczanie
gtebokoéci  pokrycia. Wydajnos¢ i skalowalnoé¢ przedstawionego rozwigzania pozwala na
prowadzenie obliczeri obejmujacych cafe egzomy i genomy, dziatajgc lokalnie lub na klastrze
komputerowym. Wkfad Autora rozprawy polegat m.in. na formalnej analizie algorytmoéw,
implementacji opracowanych rozwigzan i przeprowadzeniu testéw iporéwnaniu wynikow
z biezgcymi rozwigzaniami.

[P6] W artykule tym przedstawiono algorytm dla podsumowywania krétkich odczytow
z sekwencjonowania NGS, ktére jest czestym elementem bioinformatycznych potokéw przetwarzania
danych, a takze algorytm partycjonowania dedykowany temu typowi danych. Algorytmy te zostaty
dobrze sformalizowane i szerzej opisane w przedstawionym artykule, w ktérym Autor rozprawy ma
wiekszosciowy udziat. Autor rozprawy przeprowadzit w nim zaréwno formalng analize, jak
i implementacje opracowanych rozwigzah. Przeprowadzone testy pokazaty, ze opracowane
rozwigzania dla platformy Apache Spark s3 znacznie szybsze niz dotychczas znane rozwigzania
procesu podsumowywania krétkich odczytéw z sekwencjonowania NGS.

Podjecie problemow, takich jak wyznaczanie gtebokosci pokrycia, podsumowywania krétkich odczytow
z sekwencjonowania NGS i analizy zakresowej, bedacych procesami sktadowymi potokéw analitycznych
oraz opracowanie dla nich odpowiednich podejs¢ algorytmicznych i osadzenie tych algorytmow
w rozproszonym $rodowisku klasy Big Data, wspartym przez srodowisko chmury obliczeniowej, a takze
udostepnienie funkcjonalnosci poprzez interfejs deklaratywnego jezyka SQL uwazam za istotne
osiagniecie Autora i zaliczam do oryginalnych wynikéw przedstawionych w rozprawie. Walorem
rozwiazan jest réwniez mozliwos¢ realizacji obliczert w érodowisku skonteneryzowanym, a takze wdrazanie
ich w skalowalnych $rodowiskach chmury obliczeniowej poprzez zastosowanie podejscia Infrastructure as



Code (loC). Udziat procentowy oraz wktad Autora rozprawy zostaty potwierdzone o$wiadczeniami
podpisanymi przez wspdtautoréw publikacji. Wyniki przeprowadzonych prac badawczych zostaty
opublikowane w 6 artykutach w liczacych sie w dziedzinie informatyki i bioinformatyki czasopismach, m.in.
Bioinformatics (200 pkt. MEiN), Database (100 pkt. MEiN), Giga-Science (200 pkt.), BMC Bioinformatics
(140 pkt. MNiSW). Dorobek ten uzupetnia 1 artykut opublikowanych w materiatach konferencyjnych, 3
rozdziaty w monografiach naukowych, 7 wystapien konferencyjnych, 4 wystgpienia plakatowe. Na uwage
zastuguje udziat w licznych projektach o charakterze naukowym (m.in. grant Microsoft Azure for Research
Award) oraz nagrody. Swiadczy to w mojej opinii o istotnosci podjetego problemu oraz wyraznym wktadzie
Pana Marka Wiewidrki w rozwdj tego obszaru informatyki.

5. Czy Autor wykazat umiejetnosé poprawnego i przekonywujacego przedstawiania uzyskanych przez
siebie wynikéw /zwigztos¢, jasnosé, poprawnosé redakeyjna rozprawy/?

Realizujagc prace Pan Marek Wiewiérka wykazat dobre opanowanie umiejetnosci przedstawiania
uzyskanych przez siebie wynikéw. Same idee zostaly zaprezentowane w sposéb dos$¢ jasny,
sformalizowany i poparty przyktadami, i co niezwykle istotne, poprzedzone szeroka analiza rozwigzan
dotychczas zaprezentowanych na $wiatowym forum naukowym. Oceny skutecznosci rozwigzania
dokonano w oparciu o publicznie dostepne dane z sekwencjonowania DNA (m.in. z bazy NCBI, 1000
Genomes). Wyniki oceny skutecznoéci opracowanych rozwigzan danej klasy zostaty przeanalizowane
i skomentowane w przedstawionych artykutach P1-P6 przedfozonej rozprawy pokazujac, ze poszczegélne
rozwigzania, modyfikacje i rozszerzenia dotychczasowych metod umozliwiajg poprawe jakosci i wydajnosci
osiaganych wynikéw w poréwnaniu z wybranymi i dostepnymi metodami. Od strony redakcyjnej zaréwno
autoreferat, jak i prace P1-P6 s w wiekszosci napisane w dobrym stylu i czyta sie jg z tatwoscig, chociaz
znalaztem w samym autoreferacie réwniez kilka zdan, w ktérych nalezatoby poprawi¢ stylistyke
wypowiedzi.

6. Stabe strony rozprawy i jej gtéwne wady?

Przedstawione prace sg bardzo ciekawe i dotycza istotnych problemdéw dziatania algorytmdéw analizy
sekwencji DNA. Uzupetnia je autoreferat w jezyku angielskim, ktéry zawiera najwazniejsze konkluzje
wyplywajace z przeprowadzonych prac badawczych. Nie znalaztem w tych dokumentach istotnych
uchybied. Uwaga dotyczaca poprawy stylistyki zdan w autoreferacie nie ma charakteru zZnaczgco
krytycznego i nie umniejsza znaczeniu osiggniec Autora rozprawy. Mam natomiast kilka pytan, na ktdre
odpowiedz chetnie bym poznat:

Q1. W rozdziale 2.1 autoreferatu napisano »development of novel algorithms is a lot easier than with the
low-level Map-Reduce approach”. Nie znalaztem jednak dla tego stwierdzenia uzasadnienia. Moge
przypuszczac dlaczego tak jest, ale chciatbym sie dowiedzie¢ skad zdaniem Autora wynika ta fatwosé.

Q2. Na rysunku 1.2 autoreferatu pojawia si¢ blok ,[P6] Cloud-native distributed genomic pileup
operations”. Co oznacza wg Autora rozprawy , cloud-native”?



Q3. W odniesieniu do publikacji [P2] i uzytych w prowadzonych badaniach formatéw danych ORCi Parquet,
czy w $wietle wynikéw badan byfoby rozsadne zaproponowanie wiasnego formatu przechowywania
danych dla pewnych grup danych pod katem analiz genomicznych wykonywanych na platformach klasy
Big Data, takich jak Apache Spark lub Hadoop?

Q4. Moja ciekawos¢ zawsze budzi stwierdzenie ,gtgbokos¢ pokrycia (depth of coverage)” i zawsze pojawia
sie u mnie pytanie ,pokrycia, ale czego?”

Q5. W odniesieniu do publikacji [P6], w autoreferacie stwierdzono ,implementation of Apache Spark
Catalyst custom execution strategy that handles depth of coverage calculations for both DataFrame and
SQL APIs”. Na czym doktadnie polegata ta strategia?

Q6. Odnoénie osiagnie¢ 022 i 023 przedstawionych w sekcji 3.8 autoreferatu, w jakim konkursie je
otrzymano? Czy byt to wewnetrzny konkurs Politechniki Warszawskiej?

7. Jaka jest przydatnoé¢ rozprawy dla nauk technicznych?

Uwazam, ze przedtozona rozprawa doktorska Pana Marka Wiewidrki wpisuje sie w biezace problemy
bioinformatyki i genomiki funkcjonalnej. Opracowanie rozproszonych wersji algorytméw dla rdéznych
zadan drugo- i trzeciorzedowej analizy danych genomicznych i utworzenie cafosciowej, rozszerzalnej
platformy SeQuila pozwolito Autorowi na wielokrotna poprawg szybkosci realizacji tych zadan w stosunku
do istniejacych rozwiazan opublikowanych w swiatowej literaturze, co przektada sie bezposrednio na
tworzenie lepszych rozwigzan w tym obszarze. W ten spos6b zaproponowane rozwigzania rozszerzaja
spektrum istniejacych rozwigzan stosowanych w analizie danych sekwencyjnych DNA pozyskiwanych
technikami wielkoskalowymi. Potwierdzaja to publikacje, ktorych Pan Marek Wiewiodrka jest autorem,
opublikowane przez wiodace wydawnictwa, takie jak Oxford oraz Springer.

8. Do ktérej z nastepujacych kategorii Recenzent zalicza rozprawe:

a/ nie spetniajaca wymagan stawianych rozprawom doktorskim przez obowiazujace przepisy
b/ wymagajaca wprowadzenia poprawek i ponownego recenzowania

¢/ spetniajagca wymagania

d/ spetniajgca wymagania z wyraznym nadmiarem

e/ wybitnie dobra, zastugujgca na wyrdznienie

Reasumujac, bardzo dobre wyniki osiagnigte przez Pana Marka Wiewidrke w trakcie realizowanych przez
niego badan pozwalajg potwierdzi¢ gtéwne tezy rozprawy przedstawione w rozdziale 1.5 autoreferatu.
Wyniki badan pokazuja, ze techniki oraz metody zaproponowane przez Pana Marka Wiewidérke moga
przyczynic si¢ do znaczacej poprawy proceséw analizy danych DNA i kompletnosci danych genetycznych
poddawanych dalszej analizie. Wartoé¢ tych metod zostata dostrzezona przez $rodowisko naukowe, co



potwierdzaja opublikowane prace, wchodzace w sktad przedstawionego cyklu gtéwnego. Uwazam zatem,
ze przedstawiona rozprawa co najmniej z wyraznym nadmiarem spetnia wymagania stawiane
rozprawom doktorskim okreslone w obowigzujacych przepisach, a nawet jest wybitnie dobra i zastuguje
na wyréznienie. Wnosze o dopuszczenie Doktoranta do publicznej obrony.
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