Zatgcznik 2a: Autoreferat

1. Imie i Nazwisko

Szymon Wasik

2. Posiadane Stopnie i Tytuty Naukowe

1.

Stopien doktora nauk technicznych - Politechnika Poznanska, Wydziat Informatyki; dys-
cyplina informatyka, 26 marca 2013 r., ,Bioinformatyczne modele i algorytmy infekcji wi-
rusowych”, promotor: prof. dr hab. inZ. Jacek Btazewicz, promotor pomocniczy: dr inz.
Piotr Lukasiak:
- doktorat wyr6zniony przez Rade Wydziatu Informatyki,
- osiagniecia bedace podstawa nadania stopnia doktora nagrodzone Nagroda Mini-
sterstwa Nauki i Szkolnictwa WyZszego za osiggniecia naukowe.

Tytut zawodowy magistra - Politechnika Poznanska, Wydziat Informatyki; kierunek - in-

formatyka; specjalizacja - inteligentne systemy wspomagania decyzji, 28 sierpnia 2008 r.,

»,Komputerowe modele infekcji wirusowych”, promotor: prof. dr hab. inz. Jacek Btazewicz:
- medal ,summa cum laude” (przyznano 5 medali na 4000 absolwentéw).

Tytut zawodowy inzyniera - Politechnika Poznanska, Wydziat Informatyki i Zarzadzania;
kierunek - informatyka, 2006 r., ,IntelliForest - siecio-centryczny system do monitorowa-
nia i ochrony laséw”, promotor: dr inZz. Mikotaj Sobczak:
- projekt realizowany w ramach pracy inzynierskiej jako 1 z 10 na $wiecie zakwali-
fikowat sie do prezentacji na finale konkursu CSIDC w Waszyngtonie (na ok. 300
projektéw).

3. Dotychczasowe zatrudnienie w jednostkach naukowych

1.

Instytut Informatyki, Wydziat Informatyki, Politechnika Poznanska, adiunkt, 1 etat,
1.10.2013 - obecnie.

Instytut Chemii Bioorganicznej Polskiej Akademii Nauk, Poznan, adiunkt, %2 etatu,
1.08.2016 - obecnie.

Luksemburskie Centrum Medycyny Systemowej, Uniwersytet Luksemburski, staz nau-
kowy, 1 etat, 1.06.2015 - 26.07.2015.

Instytut Informatyki, Wydziat Informatyki, Politechnika Poznanska, asystent, 1 etat,
1.10.2008 - 30.09.2013.

Instytut Informatyki, Wydziat Informatyki, Politechnika Poznanska, starszy referent tech-
niczny, 1 etat, 1.02.2006 - 30.09.2008.

School of Computing Science, University of Nottingham, wykonawca w projekcie nau-
kowym, ok. % etatu (rozliczane umowami zleceniami), 1.03.2008 - 30.06.2008.
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4. Wskazanie osiggniecia naukowego wynikajgcego z ustawy o
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i
tytule w zakresie sztuki

4.1. Tytul osiggniecia naukowego

Bioinformatyczne metody modelowania systeméw dynamicznych w biologii

4.2. Lista prac wchodzacych w sktad osiggniecia naukowego

[A1l] S.Wasik, Modeling Biological Systems using Crowdsourcing, Foundations of Computing and
Decision Science, vol. 43(3), 2018, doi:10.1515/fcds-2018-0012 [Lista B MNiSW: 15 pkt,, in-
deksowane w WoS bez IF]

[A2] N. Szostak, S. Wasik, and ]. Blazewicz, Hypercycle, PLOS Computational Biology 12(4):
1004853, 2016, doi:10.1371/journal.pcbi.1004853. [IF 2016: 4.542]

[A3] S. Wasik, F. Fratczak, J. Krzyskow, and J. Wulnikowski, Inferring mathematical equations
using crowdsourcing, PLOS ONE, vol. 10(12), iss. e0145557, 2015, doi:10.1371/jour-
nal.pone.0145557. [IF 2015: 3.057]

[A4] S. Wasik, M. Antczak, ]. Badura, A. Laskowski, T. Sternal, A Survey on Online Judges and
Their Applications, ACM Computing Surveys, vol. 51(1), art. 3, 2018, do0i:10.1145/3143560. [IF
2017:5.550]

[A5] N. Szostak, J. Synak, M. Borowski, S. Wasik, and ]. Blazewicz, Simulating the origins of life:
The dual role of RNA replicases as an obstacle to evolution, PLOS ONE, 12(7): e0180827, 2017,
doi:10.1371/journal.pone.0180827. [IF 2017: 2.766]

[A6] S. Wasik, P. Jackowiak, M. Figlerowicz, and ]. Blazewicz, Multi-agent model of hepatitis C
virus infection, Artificial Intelligence in Medicine, vol. 60(2), pp. 123-131, 2014, doi:10.1016/j.art-
med.2013.11.001. [IF 2014: 2.019]

[A7] S.Wasik, T. Prejzendanc, and ]. Blazewicz, ModeLang - a new approach for experts-friendly
viral infections modeling, Computational and mathematical methods in medicine, vol. 2013, p. 8,
2013, doi:10.1155/2013/320715. [IF 2013: 1.018]

4.3. Oméwienie celu naukowego ww. prac oraz osiggnietych wynikow wraz
z omOwieniem ich ewentualnego wykorzystania

4.3.1. Cel badan

Gtownym celem badan opisanych w pracach wchodzacych w sktad osiggniecia naukowego byto
opracowanie nowych metod modelowania systeméw dynamicznych w biologii. Modelowanie ta-
kich system6éw wymaga czesto wspéipracy interdyscyplinarnej specjalistow z réznych dziedzin,
takich jak matematyka, informatyka, chemia, fizyka, medycyna i oczywiscie biologia. Dlatego
gtéwnym zatoZeniem dla prowadzonych badan byto, aby metody te byty jak najbardziej zrozu-
miate, nie tylko dla oséb posiadajacych specjalistyczng wiedze z dziedziny zwigzanej z modelo-
wanym systemem lub stosowang metodyka modelowania, ale réwniez dla ich wspétpracowni-
kow.
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4.3.2. Kontekst badan

Modele, ktore byty rozpatrywane w ramach prowadzonych badan pochodza z dziedziny biologii
systemowej, ktdra jest stosunkowo nowym obszarem biologii. Zostat on zdefiniowany jako prze-
ciwienstwo podejScia stosowanego przez wiele stuleci, zgodnie z ktérym rozwdj biologii nape-
dzany byt podejsciem redukcjonistycznym. Zgodnie z nim, aby zrozumie¢ dziatanie organizmu
jako catosci niezbedne byto wyodrebnienie podstawowych proceséw zyciowych i zrozumienie
kazdego z nich osobno [1]. Naukowcy byli przekonani, Ze jezeli uda im sie szczegétowo zdefinio-
wac kazdy proces biologiczny, dostarczy to kompletnej wiedzy, z ktérej bedzie mozna bezposred-
nio wyciggna¢ wnioski jak dziata caty organizm. To z kolei doprowadzito do ciggtego rozwoju me-
tod obserwacyjnych, ktére pozwolily na badanie organizmu z coraz wieksza liczba szczeg6téw, od
sposobu funkcjonowania catych organéw, przez tkanki, komérki az do poszczegélnych procesow
komorkowych, a dzieki metodom biochemicznym i biofizycznym nawet na poziomie poszczeg6l-
nych czasteczek i atomoéw. PowyzZsze podejscie ostatecznie doprowadzito do precyzyjnego opisa-
nia setek proceséw zachodzacych w organizmach zywych, ale nie udzielito odpowiedzi na wiele
kluczowych pytan. Dobrym przyktadem sg neurony w mézgu. Zasada transmisji impulséw elek-
trycznych jest bardzo dobrze rozumiana, jednak nie wyjasnia ona jak powstajg mysli lub jak prze-
biega proces myslowy [2].

Naukowcy zaczeli zauwaza¢ powyzszy problem w drugiej potowie dwudziestego wieku, kiedy do-
szli do wniosku, Ze oprécz analizowania poszczeg6lnych proceséw potrzebne jest réwniez spoj-
rzenie bardziej globalne. Dato to poczatek nowej dziedzinie biologii nazwanej biologiq systemowaq
lub biologiq systeméw, ktora bada zlozone interakcje wystepujgce w systemach biologicznych. Jed-
nym z gtéwnych celé6w biologii systemowej jest analiza zachowan, ktére mozna zaobserwowac
jedynie z perspektywy globalnej (z angielskiego tak zwane emergent properties), czyli przeprowa-
dzanie analiz, ktérych brakowato w podej$ciu redukcjonistycznym. Dlatego tez biologia syste-
mowa moze by¢ traktowana jako najwazniejsze z podej$¢ holistycznych stosowanych w biologii
[3].

Formalnie termin biologia systemowa zostat wprowadzony w 1966 roku przez Mihajlo Mesaro-
vica poprzez organizacje miedzynarodowego sympozjum Systems Theory and Biology [4]. Jed-
nakze pierwsze badanie w tym obszarze byly prowadzone duzo wczesniej, chociazby w celu opra-
cowania modelu propagacji sygnatu wzdtuz aksonu komoérki nerwowej, ktory taczyt opis zacho-
wania czasteczek sodu i potasu w celu zaobserwowania bardziej globalnego procesu transmisji
impulsu elektrycznego [5]. Obecnie biologia systemowa to mocno interdyscyplinarna dyscyplina
laczaca osiagniecia nauk takich jak biologia, matematyka, informatyka, chemia i biochemia, fizyka
i biofizyka, a nawet psychologia i socjologia. Badania przeprowadzane w ramach biologii syste-
mowej sg wykorzystywane w réznorodnych obszarach biologii, takich jak genomika, transkryp-
tomika, proteomika, matabolomika i wielu innych.

Jednym z rodzajéw modeli, ktére sg najpowszechniej analizowane w ramach biologii systemowej
sg modele dynamiczne, czyli takie, ktére opisuja zmiane pewnych wartosci w czasie. Formalnie,
modele takie mogg by¢ zdefiniowane jako systemy, ktore dla kazdego punktu czasowego t € T
odwzorowujg pewien punkt przestrzeni fazowej m € M w inny punkt m’ € M. Tak zdefiniowane
systemy opisane s3 funkcja:

TXM-M,

i zazwyczaj definiowane sg za pomoca rownania rézniczkowego lub uktadu réwnan rézniczko-
wych, ktére modeluja zmiane wartosci punktéw m w czasie:
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= f(m).

Opracowanie nowatorskich metod modelujacych takie systemy byto wiasnie gléwnym celem
przeprowadzonych badan.

4.3.3. Osiggniete wyniki
Zapis modeli biologicznych z wykorzystaniem kontrolowanych jezykéw naturalnych

Do definiowania modeli systeméw biologicznych opracowane zostato wiele formalizméw. Po
pierwsze modele mozna zapisywac za pomoca wzoréw matematycznych oraz ich komputerowej
reprezentacji. Po drugie do opisywania modeli w biologii systemowej zaprojektowany zostat de-
dykowany format SBML [6], ktéry zyskat duze uznanie w srodowisku naukowym i wykorzysty-
wany jest aktualnie przez kilkaset programéw wspierajacych proces modelowania. Po trzecie za-
projektowane zostaty dedykowane jezyki programowania wspierajace modelowanie i symulowa-
nie modeli, w tym modeli biologicznych, takie jak SimPy [7]. Wszystkie powyzsze podejscia maja
jednak podstawowa wade. Skierowane sg one do konkretnej grupy naukowcéw, odpowiednio ma-
tematykow, biologéw lub informatykéw. Nie stanowi to zazwyczaj problemu dla bioinformaty-
koéw, ktorzy posiadajac interdyscyplinarng wiedze sg w stanie wybraé najbardziej odpowiadajaca
im metode modelowania z powyzszej listy. Jednak, jak wynika z doswiadczenia habilitanta, istotny
problem pojawia sie w przypadku wspéipracy interdyscyplinarnych zespotéw, ktérych cztonko-
wie posiadaja doswiadczenie w r6znych obszarach nauki. Konkretnie, problem zostat zaobserwo-
wany w trakcie wspotpracy, ktorg habilitant prowadzit jako lider zespotu informatycznego opra-
cowujacego wieloagentowy symulator infekcji wirusowych [A6] we wspotpracy z biologami z In-
stytutu Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu. W trakcie wspotpracy pojawit sie znaczacy pro-
blem komunikacyjny. Biolodzy nie byli w stanie zrozumie¢ formalizméw matematycznych uzy-
wanych do modelowania, a informatycy nie byli w stanie uzyska¢ wystarczajaco precyzyjnych in-
formacji na temat proceséw biologicznych zachodzacych w zainfekowanym organizmie, ktore po-
zwolityby na ich odwzorowanie w implementowanym symulatorze.

Aby wspoméc komunikacje pomiedzy naukowcami i rozwigza¢ powyzszy problem opracowany
zostat jezyk ModeLang oparty na koncepcji kontrolowanych jezykéw naturalnych (ang. Control-
led Natural Language, CNL) [8]. PowyZsza grupa jezykow definiowana jest jako podzbior jezykéw
naturalnych, ktérych gramatyka i stownictwo jest ograniczona w ten sposéb, aby zmniejszy¢ lub
wyeliminowac¢ niejednoznaczno$¢ w interpretacji jezyka. Dlatego tez ModeLang jest to jezyk,
ktéry korzysta z zalet jezyka naturalnego, dajac biologom mozliwo$¢ definiowania modelu korzy-
stajac ze zdan wprowadzanych w jezyku angielskim. Z drugiej strony informatycy moga nadzoro-
wac proces modelowania, tak aby zapewni¢ jednoznaczno$¢ procesu parsowania opisu modelu,
tak jak ma to miejsce w jezykach formalnych. Listing 1 przedstawia przyktadowy model infekc;ji
wirusem HCV zapisany w jezyku ModeLang, natomiast Rysunek 1 przedstawia szczegétowo algo-
rytm modelowania z wykorzystaniem jezyka ModeLang. Opis modelu przygotowany przez eks-
perta jest przetwarzany przez parser jezyka, ktéry wykorzystuje stownik wiedzy eksperckiej, aby
by¢ w stanie poprawnie zrozumie¢ wiedze dziedzinowa uzyta w opisie modelu (np. stowa takie
jak infekuje, mnozy sie, emituje, umiera). Stownik taki musi by¢ przygotowany dla kazdej domeny,
z ktérej beda pochodzi¢ modelowane systemy. Wynikiem dziatania parsera jest komputerowa re-
prezentacja modelu, ktéra moze by¢ pézZniej przeksztatcona przez dedykowany konwerter do jed-
nego ze standardowych typéw danych uzywanych do analizowania modeli (np. SBML). Natomiast
po konwersji model moze by¢ analizowany w dowolnym z programéw komputerowych obstugu-
jacych docelowy format. Ostatecznie, nastepuje faza weryfikacji modelu i jezeli okaze sie, Ze nalezy
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wprowadzi¢ w nim pewne zmiany, caly proces powtarza sie od poczatku. Szczeg6towy opis dzia-
ania jezyka ModeLang znajduje sie w publikacji [A7].

Stownik wiedzy
eksperckiej

Opis modelu w
jezyku ModeLang

Parser jezyka
ModeLang

Weryfikacja modelu

Komputerowa Konwerter
A o Symulator/
reprezentacja reprezentacji g
analizator modelu
modelu modelu

RYSUNEK 1 ALGORYTM MODELOWANIA Z WYKORZYSTANIEM JEZYKA MODELANG.

0 <s <4

0.002 < rHU < 3.4

0 < rHI < 1.4e-6

le-3 < dHU < 0.014

le-3 < dHI < 0.5

4e6 < Umax < 1.3e7

le-8 < beta < le-6

0.1 < pH < 44

0.8 < cv < 22

0 <cIc<1

Healthy hepatocytes are created by Healthy hepatocytes at speed rHU
Infected hepatocytes are created by Infected hepatocytes at speed rHI
The number of Healthy hepatocytes and Infected hepatocytes is less than
Umax

Blastic cells change into Healthy hepatocytes at speed s

Healthy hepatocytes die with mean time dHU

Infected hepatocytes die with mean time dHI

Healthy hepatocytes and Virions generate Infected hepatocytes with prob-
ability beta

Virions are emitted by Infected hepatocytes at rate pH

Virions die with probability cv

Infected hepatocytes change into Healthy hepatocytes with probability cI

LISTING 1 PRZYKLADOWY ZAPIS MODELU INFEKCJI HCV W JEZYKU MIODELANG.

Jezyk ModeLang zostal przetestowany z grupg bioinformatykoéw, ktéra korzystajac z niego przy-
gotowala sumarycznie ok. 300 testowych opisé6w modeli. Przeprowadzone testy wskazujg, Ze je-
zyk ModeLang moze by¢ skutecznie zastosowany do wsparcia wspélpracy interdyscyplinarnej z
zakresu bioinformatyki. Jego koncepcja zostata opublikowana w czasopi$mie z listy JCR Computa-
tional and Mathematical Methods in Medicine [A7] oraz przedyskutowana na kilku konferencjach
miedzynarodowych. Koncepcja jezyka ModeLang zostata zdefiniowana przez habilitanta, nato-
miast dalsze prace nad jezykiem ModeLang prowadzone byty we wspoélpracy z doktorantem To-
maszem Prejzendancem, w ktorego przewodzie doktorskim habilitant peini role promotora po-
mocniczego.
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Wieloagentowy symulator modeli biologicznych

System wieloagentowy to system ztozony z wielu wchodzacych we wzajemne interakcje obiek-
tow, tak zwanych ,agentow”. Charakterystyczng cechg agentéw jest to, Ze nie maja one nigdy pet-
nej wiedzy o catym systemie, a jedynie o najblizszych im sgsiadach. W ten sposéb zachowanie
systemu wieloagentowego jest zachowaniem wytaniajacym sie z lokalnych interakcji, a nie analizy
globalnego stanu srodowiska [9].

Systemy wieloagentowe juz od dtuzszego czasu stosowane sg do modelowania systeméw biolo-
gicznych [10]-[13]. Z duzym sukcesem byty przykladowo stosowane do modelowania procesu no-
wotworzenia [14]-[17]. Jednak w wielu obszarach biologii i medycyny ich popularnos¢ jest caty
czas niewielka, a ich potencjat do analizowania skomplikowanych proces6w zmiennych w czasie
i przestrzeni niewykorzystany. Takimi przyktadowymi obszarami, ktére zostaty uwzglednione w
badaniach prowadzonych przez habilitanta s3 modelowanie infekcji wirusowych oraz analiza po-
czatkéw zycia na Ziemi. Zastosowanie modeli wieloagentowych do modelowania przebiegu infek-
cji wirusowych byto dotychczas bardzo ograniczone [18]-[20] i obarczona pewnymi problemami
metodycznymi. Natomiast symulacje w obszarze RNA World ograniczaly sie do uproszczonego
wzgledem metodologii wieloagentowej sposobu modelowania z wykorzystaniem automatéw ko-
moérkowych [21], [22]. Dlatego tez szczegblnie tym dwdém obszarom poswiecono wiele uwagi.

W kontekscie infekcji wirusowych habilitant zaprojektowat i zaimplementowat symulator wielo-
agentowy infekcji wirusowych, ktoéry nastepnie zostat przetestowany w oparciu o model infekcji
HCV. Celem badan byta weryfikacja modelu oraz opracowanie metody, ktéra umozliwiataby po
pierwsze modelowanie rozktadu przestrzennego komérek, po drugie przypisanie komérkom spe-
cyficznych atrybutéw o wartosciach réznych dla kazdej komoérki. Taki model umozliwitby przy-
ktadowo analize jak proces mutacji wirusa wptywa na przebieg infekcji (taka zaleznos¢ byta ana-
lizowana w starszej publikacji habilitanta [05]). Zastosowany model infekcji zostat zaimplemen-
towany na podstawie wynikéw prac zespotu profesora Perelsona [23] i zostat zdefiniowany na-

stepujaco:
V=>1-¢epl-cV,

. U+l
I=r,I<1— )+(1—n)ﬁVU—d,I—qI,

max

) U+1
U=s+rUU<1— )—(1—n)ﬁVU—dUU+q1.

Umax
W powyzszym modelu V oznacza liczbe wolnych wirionéw, I liczbe zainfekowanych komorek wa-
troby (hepatocytow), a U liczbe niezainfekowanych hepatocytéw. Parametr p opisuje jak szybko
wiriony emitowane sg przez zainfekowane komorki, a c jak szybko ulegaja one rozpadowi. r; oraz
ryto odpowiednio predkos¢ podziatu zainfekowanych i niezainfekowanych hepatocytéw, a d; oraz
dy to predkos¢ ich umierania. fto predkos¢ infekowania zdrowych komérek, q to niewielka war-
tos¢ oznaczajaca proces usuwania wirusa z zainfekowanych komoérek, a s niewielka warto$¢ mo-
gaca modelowac powstawanie hepatocytéw z komorek macierzystych. Unax 0znacza maksymalng
liczbe hepatocytow, ktore mogg wystepowac¢ w watrobie (pojemno$¢ srodowiska), natomiast &
oraz 1 modeluja terapie (dla braku terapii oba parametry majg wartos¢ 0).

Efektem przeprowadzonych testéw modelu i symulatora byto oprécz potwierdzenia poprawno$ci
dziatania symulatora znalezienie powaznego btedu w jednym z aktualnie istniejgcych modeli i za-
proponowanie jego rozwigzania. Poniewaz w trakcie testéw okazato sie, Ze zadanie symulacji jest
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bardzo ztoZone obliczeniowo opracowano i przebadano réwniez wersje symulatora dziatajaca
réwnolegle. Dodatkowo opracowano metode wyznaczania wartos$ci parametréw wystepujacych
w tym modelu z wykorzystaniem algorytmu genetycznego, gdyz Zadna z istniejgcych metod nie
mogta by¢ w tym celu zastosowana. Szczeg6towe rezultaty badan zostaly opublikowane w publi-
kacji [A6]. Nalezy tutaj zauwazy¢, Ze mimo iz podstawy symulatora powstaty jeszcze w ramach
doktoratu habilitanta, to kluczowe jego funkcjonalnos$ci oraz zasadnicze analizy biologiczne zo-
staty zaimplementowane i przeprowadzone juz po uzyskaniu stopnia doktora w ramach grantu
NCN, w ktérym habilitant petnit role wykonawcy. RéwnieZ po obronie doktoratu opracowana zo-
stata publikacja [A6].

Symulator wieloagentowy wykorzystywany do modelowania infekcji wirusowych zostat zapro-
jektowany w sposéb uniwersalny i elastyczny, umozliwiajacy jego tatwe dostosowanie do innych
zastosowan. Dlatego tez, w trakcie prac w tematyce poczatkdw Zycia na Ziemi, szybko pojawit sie
pomyst wykorzystania go do zamodelowania systemu replikaza-pasozyt, ktéry hipotetycznie
mogt wystepowac na prebiotycznej Ziemi. System ten modeluje w jaki sposéb replikujace cza-
steczki RNA (replikaza) oraz czasteczki, ktére w skutek mutacji utracity zdolno$¢ replikacji (pa-
sozyty) mogly ze sobg koegzystowac. System ten moze by¢ zamodelowany z wykorzystaniem
réwnan rézniczkowych w nastepujacy sposéb:

R = —2kgR? + [2(1 — kg) + 3kw + 2d]Cx
—kp(1 —DRP + [(1 — kp) + kw + d]Crp — dR,
P=—kp(1—DRP +[(1—kp) + 2kw + d]Cgrp — dP,
Crr = krR* = [(1 = kg) + k©]Crg — 2dCp,
Crp = kp(1 = DRP — [(1 — kp) + kw]Crp — 2dCp,
gdzie:
w=1—R—P—Cpp — Cgp.

W powyzszym modelu R oznacza licze replikaz, P liczbe pasozytéw, Crr liczbe kompleksow repli-
kaza-replikaza, czyli dwéch potaczonych czasteczek replikazy, z ktérych jedna replikuje (kopiuje)
druga, a Crp liczbe komplekséw replikaza-pasozyt, w ktérych replikaza kopiuje bezuzyteczna cza-
steczke pasozyta nie majagc mozliwosci wykrycia typu kopiowanej sekwencji. Parametry k, oraz
k, wystepujace w modelu oznaczaja powinowactwo wzgledem replikazy dla odpowiednio kazdej
innej replikazy oraz pasozytéw. Regulujg one czas zycia kompleksu (im wieksze powinowactwo,
tym mniejsze prawdopodobienstwo, Ze kompleks sie rozpadnie). Dodatkowo kazda replikaza i
sekwencja ulega rozpadowi w tempie d. x to stala replikacji opisujaca jak szybko sekwencja jest
kopiowana, a  to prawdopodobienstwo przebywania czasteczki w stanie zwinietym w ktérym jej
skopiowanie jest utrudnione, za to jest to niezbedny stan, aby replikaza mogta kopiowac inne se-
kwencje. W trakcie badan rozwazano rowniez wariant, w ktéorym warto$¢ parametru / byta r6zna
dla replikaz i pasozytéw (odpowiednio Iz oraz Ip).

Celem prowadzonych badan byta identyfikacja cech, ktére musialy charakteryzowac prebio-
tyczny system replikaza-pasozyt, aby zagwarantowac jego przezywalnos¢ i dalsza ewolucje. Na-
tomiast dzieki wykorzystaniu systemoéw wieloagentowych mozliwe byto bardziej realistyczne za-
modelowanie przestrzeni wzgledem wykorzystywanych wczes$niej automatéw komérkowych.
Rysunek 2 przedstawia przyktadowe wizualizacje symulowanego systemu wraz z postepem sy-
mulacji. Analiza systemu pozwolita potwierdzi¢ wczesniejsze doniesienia, Ze stabilno$¢ systemu
gwarantowana jest przez wystepowanie formacji wedrujacych fal czasteczek [21], jednak lepsze
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odwzorowanie przestrzeni pozwolito doprecyzowa¢, ze ich struktura bardziej przypomina eks-
plozje zycia wystepujace w réznych punktach srodowiska. Dodatkowo udato sie wykaza¢, ze szyb-
kie pojawienie sie kwasu DNA na Ziemi mogto by¢ jednym z krytycznych warunkéw niezbednych
do dalszego rozwoju zycia. By¢ moze pojawienie sie tych czastek byto niezbedne duzo wcze$niej
niz dotychczas przypuszczano. Szczego6ty implementacji symulatora oraz wyniki wszystkich prze-
prowadzonych analiz prezentowane sg w publikacji [A5].

RYSUNEK 2 ZRZUTY EKRANU Z OKNA SYMULATORA PREZENTUJACE MODELOWANY SYSTEM W KOLEJNYCH KROKACH
SYMULACII. LICZBY POD OBRAZKAMI OZNACZAJA KROK SYMULACJI. KOLOR OZNACZA PRAWDOPODOBIENSTWO
PRZEBYWANIA W STANIE ZWINIETYM.

Zastosowanie crowdsourcingu do modelowania systeméw biologicznych

Crowdsourcing to technika zlecania wykonania jakiego$ zadania duZzej, czesto anonimowej grupie
0sdb, ktore realizuja je liczac na pewna nagrode lub traktujac to jako realizacje swojej pasji. Do-
brym przyktadem jest najwieksza na $wiecie encyklopedia - Wikipedia, ktéra rozwijana jest
wspOlnym wysitkiem milioné6w os6b. Mimo Ze termin crowdsourcing zostal wprowadzony do-
piero w roku 2006, jego zastosowanie jest duzo starsze i siega poczatku XVIII wieku. Wiecej infor-
macji o crowdsourcingu oraz opis jego zastosowan do modelowania systeméw biologicznych
mozna znaleZ¢ w samodzielnej publikacji habilitanta [A1]. Opisane w niej mozliwosci zastosowa-
nia crowdsourcing w biologii systemowej stanowity wazny element badan habilitanta, dlatego
osiagniete wyniki sg rowniez krétko zaprezentowane ponize;j.

W trakcie prac nad symulatorem wieloagentowym opisanym w poprzedniej sekcji zauwazono, Ze
jednym z wiekszych problemoéw, ktére trzeba byto rozwiaza¢, byto wyznaczenie wartosci para-
metrow rzeczywistych wystepujacych w modelu. Istnieje co prawda wiele metod matematycz-
nych, ktoére sg w stanie wykona¢ to zadanie dla modeli opisanych réwnaniami rézniczkowymi
(przyktadowo [24]), ale nie mozZna ich zastosowac¢ dla modeli wieloagentowych. Zachowanie tych
modeli czesto opisane jest niestandardowymi, ztoZonymi i nierézniczkowalnymi zalezno$ciami,
co zdecydowanie ogranicza liczbe mozliwych do zaaplikowania metod. Dodatkowo ewaluacja
zbioru wartos$ci parametréw jest bardzo ztozona obliczeniowo, gdyZz wymaga przeprowadzenia
symulacji wieloagentowej, ktéra moze trwaé¢ wiele minut, a nawet godzin. W koncu brakuje
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ustandaryzowanego zestawu testow, ktére moglyby wesprze¢ opracowywanie efektywnych me-
tod, ktére mozna by zastosowaé w przypadku modeli wieloagentowych.

Dobrym przyktadem inicjatywy, ktéra wspiera opracowywanie nowych metod optymalizacji cig-
gtej jest konkurs organizowany corocznie w czasie konferencji IEEE CEC [25], w czasie ktorego
oceniane i poréwnywane sg algorytmy rozwigzujace rézne warianty problemu estymacji wartosci
parametrow rzeczywistych. Co prawda opracowywane tam metody nie moga by¢ wykorzystane
wprost w przypadku systeméw wieloagentowych, bo celem algorytméw jest optymalizacja sto-
sunkowo prostych funkcji matematycznych, ktérych czas ewaluacji jest mierzony w milisekun-
dach, ale sama inicjatywa opracowania standardowych zestawéw testéw (benchmarkéw) ocenia-
jacych algorytmy jest bardzo istotna z punktu widzenia naukowego.

Jedynym problemem koncepcyjnym konkurséw organizowanych w ramach IEEE CEC jest brak
mozliwosci tatwego poréwnania algorytmoéw po zakonczeniu konkursu. Autorzy nowych lub
ulepszonych metod, ktére powstang po zakonczeniu konkursu, nie maja tatwego dostepu do $ro-
dowiska obliczeniowego, w ktérym mogliby poréwnac je z historycznymi metodami opracowa-
nymi przez innych autoréw. Aby rozwigzac ten problem, a jednoczes$nie umozliwi¢ ewaluacje me-
tod przeznaczonych dla systeméw wieloagentowych, przez zesp6t kierowany przez habilitanta
zaproponowany zostat portal Trochilus. Jest to dziatajaca w chmurze aplikacja Internetowa, w
ktorej zdefiniowano standardowe testy opracowane na podstawie probleméw modelowania in-
fekcji HCV oraz poczatkdw Zycia na Ziemi oraz umozliwiono naukowcom uruchamianie imple-
mentacji wtasnych metod w trybie on-line. Procedura wykorzystania platformy jest taka, Ze nau-
kowiec po opracowaniu nowej metody zgtasza jej kod Zrédtowy przez dedykowana strone Inter-
netowa. Kod algorytmu jest nastepnie przez system kompilowany i automatycznie uruchamiany
na niezmiennym zestawie testow. W ten sposéb kazdy twérca moze na biezaco poréwnaé nowo
opracowany algorytm z innymi dodanymi juz do bazy systemu Trochilus. W ramach prac nad por-
talem opracowano réwniez metodyke bezpiecznego uruchamiania kodu programéw pochodza-
cych z zewnetrznych Zrédet w systemie Linux. Rysunek 3 przedstawia przyktadowy zrzut ekranu
z platformy Trochilus, a wiecej informacji o jej dziataniu mozna znalez¢ w publikacji [A1].

My algorithms

Send new
Optimize OptImIZe Runtest Send newversion &~

Summary
Completed tests File
Queued tests

Optimize With Lasers IR

Naive Function Number of tests Average score Standard iati inii score i score
F110D 7 3161145 930473 2017120 4505840

Random F13 10D 100482 15006 76505 120099
F13 50D 1719490 116612 1500510 1838170
F23 10D 1779245 174648 1655750 1902740

Hello World F23 50D 16214925 157862 15987700 16348100

Graphs

Publications

RYSUNEK 3 PRZYKtADOWA STRONA PORTALU TROCHILUS PREZENTUJACA WYNIKI ALGORYTMU NA PIECIU ROZNYCH
TESTACH.

Architektura zastosowana w platformie Trochilus jest czesto nazywana Evaluation-as-a-Service
(EaaS, [26], [27]) zgodnie z terminologig stosowana dla ustug dziatajgcych w chmurze. W archi-
tekturze tej wszystkie dane oraz skrypty testowe przechowywane sg w chmurze, a co
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najwazniejsze sama ewaluacja algorytméw w oparciu o te dane rowniez odbywa sie w chmurze,
dzieki czemu algorytmy testowane sg w doktadnie takich samych warunkach. Doswiadczenia ze-
brane w trakcie implementacji architektury EaaS w portalu Trochilus nasunety pomyst, Ze mozna
by powyzsza platforme rozszerzy¢ tak, aby umozliwiata ewaluacje nie tylko algorytméw rozwia-
zujacych jeden konkretny problem, ale dowolnych algorytméw optymalizacyjnych. Platforma
taka bytaby unikalna w skali §wiata i bytaby niezwykle uzytecznym narzedziem naukowym, gdyz
problemy optymalizacyjne to bardzo popularne typy probleméw kombinatorycznych wystepu-
jace zaréwno w biologii [28], [29], jak i w innych dziedzinach nauki [30]. W ten sposéb zapropo-
nowana zostata platforma Optil.io, ktéra zostata zaimplementowana w ramach grantu finansowa-
nego przez NCBiR w ramach program LIDER, ktérego habilitant byt kierownikiem.

Architektura platformy Optil.io zostata zaprojektowana na podstawie doswiadczen zdobytych w
trakcie implementacji portalu Trochilus i réwniez wykorzystuje mechanizm EaaS. Jednak w od-
réznieniu od portalu Trochilus platforma Optil.io umozliwia udostepnianie procedur ewaluacyj-
nych dla dowolnych probleméw optymalizacyjnych. Co wiecej, platforma ta umozliwia organizo-
wanie konkurséw, w ktoérych przez pewien zadany z géry czas uczestnicy moga nasytac algorytmy
rozwiazujace pewien problem. Wszystkie zgtoszenia sa na biezgco oceniane, a uczestnikom pre-
zentowany jest od$wiezany na zywo ranking poréwnujacy wszystkich uczestnikéw. Wykres
przedstawiajacy przebieg konkursu dla majacego wiele biologicznych zastosowan problemu ko-
miwojazera prezentuje Rysunek 4. Natomiast Rysunek 5 przedstawia zrzut ekranu platformy
Optil.io prezentujacy wyniki przyktadowego konkursu programistycznego.
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RYSUNEK 4 WYKRES OBRAZUJACY PRZEBIEG KONKURSU, W RAMACH KTOREGO ROZWIAZYWANY BYt WARIANT
PROBLEMU KOMIWOJAZERA. PROBLEM TEN MA LICZNE ZASTOSOWANIA BIOLOGICZNE, NA PRZYKtAD PRZY ROZ-
WIAZYWANIU PROBLEMU ASEMBLACJI SEKWENCJI DNA [31]. KAZDA KROPKA OZNACZA POJEDYNCZE ZGtOSZENIE.
KOLORAMI INNYMI NIZ CZERWONY OZNACZONO ZGtOSZENIA PIECIU NAJLEPSZYCH UCZESTNIKOW. NA 0S| POZIO-
MEJ PRZEDSTAWIONY JEST CZAS TRWANIA KONKURS (W DNIACH), A NA OSI PIONOWEJ ZAGREGOWANA WARTOSC
FUNKCJI CELU DLA WSZYSTKICH INSTANCJI TESTOWYCH. ZOLTA LINIA OBRAZUJE NAJLEPSZE W DANYM MOMENCIE
ROZWIAZANIE.
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Wyniki konkurséw przeprowadzonych zaréwno z wykorzystaniem platformy Optil.io, jak i Tro-
chilus potwierdzaja, Zze wykorzystanie crowdsourcingu do rozwigzywania problemoéw optymali-
zacyjnych, w tym tych zwigzanych z modelowaniem systemo6w biologicznych, moze przynies¢ bar-
dzo dobre efekty. Po pierwsze mozliwo$¢ konkurowania z innymi uczestnikami oraz obserwowa-
nia jak zmienia sie ich ranking w czasie pozytywnie motywuje uczestnikéw do opracowywania i
wysytania ulepszonych rozwiazan. Po drugie, agregujac kilka rozwiazan, ktore osiggaja najlepsze
wyniki na réznych instancjach testowych, mozna uzyskac¢ rozwigzanie lepsze niz bez wykorzysta-
nia crowdsourcingu.

L]
u PT I L. I D ABOUT ~ CONTESTS ~ PROBLEMS STANDING

This is a problem with limited submission frequency. After each submission you will have to wait 10 minutes before you can submit it again.

OPTIMAL STEINER TREE LITE: PACE 2018 C

By Florian Sikora', Edouard Bonnet?

DESCRIPTION RUNS STANDING SUBMIT DISCUSS

TLE = Time Limit Exceeded, WA = Wrong Answer, RTE = Runtime Error, MLE = Memory Limit Exceeded, OLE = Output Limit Exceeded, PLE = Processes Limit Exceeded, more
help...

CIMAT_Team 99.97 3,000.91 98.00 6,700,776.00 21,517.00 18,169.00 8,500,743.00 88,001,177.00 91,000,866.00 42,6
2 Martin_J_Geiger VB.NET 99.89 2,662.96 98.00 6,700,776.00 21,565.00 18,264.00 8,500,742.00 88,001,175.00 91,000,866.00 42,6
3 mucha CH+ 99.76 2,996.23 99.00 6,700,778.00 21,589.00 18,252.00 8,500,742.00 88,001,175.00 91,000,866.00 42,7
4 reko CMake package 99.73 2,118.79  100.00 6,700,776.00 21,517.00 18,133.00 8,500,739.00 88,001,175.00 91,000,866.00 42,5
5 UWarsaw C++ 99.70 2,723.40 99.00 6,700,778.00 21,661.00 18,272.00 8,500,746.00 88,001,176.00 91,000,871.00 42,7
6 Tarken CMake package 99.62 3,001.22 99.00 6,700,778.00 21,645.00 18,376.00 8,500,745.00 88,001,175.00 91,000,866.00 42,7
7 swats Jar file 99.26 3,001.93 102.00 6,700,777.00 21,641.00 18236.00 8,500,745.00 88,001,177.00 91,000,902.00 42,8
8 Yold Python 3 99.24 3,000.71 101.00 6,700,807.00 21,662.00 18,310.00 8,500,765.00 88,001,189.00 91,000,881.00 43,0
9 sgls C 98.87 3,000.67 103.00 6,700,776.00 21,660.00 18,239.00 8,500,745.00 88,001,175.00 91,000,867.00 42,6

RYSUNEK 5 ZRZUT EKRANU PLATFORMY OPTIL.IO PREZENTUJACY WYNIKI PRZYKEADOWEGO KONKURSU.

Dodatkowym waznym wynikiem naukowym osiggnietym w czasie prac nad platforma Optil.io
byto formalne zdefiniowanie tak zwanej platformy Online judge, czyli platformy oceniajgcej w
chmurze algorytmy zgodnie z architekturg EaaS i wykonanie przegladu takich platform. Wyniki
te zostaty opublikowane we wiodgcym czasopiSmie z obszaru informatyki ACM Computing
Surveys wraz z opisem i przyktadowym wykorzystaniem platformy Optil.io [A4].

Zupetnie odmienne zastosowanie crowdsourcingu zostalo wykorzystane w trakcie implementacji
gier Internetowych stuzacych do modelowania systeméw dynamicznych. Opracowane zostaty
dwie gry Throw the Hamster [A3] oraz Race the Hamster [A1], w ktorych celem graczy byto zapro-
jektowanie modelu infekcji HCV. Poniewaz opracowywanie modeli matematycznych jest zada-
niem wymagajacym specjalistycznej wiedzy z zakresu matematyki, zadanie to zostato przedsta-
wione w duzo prostszej formie. Celem gracza byto zaprojektowanie pojazdu (odpowiednio ra-
kiety kosmicznej lub samochodu wyScigowego) poprzez skonstruowanie drzewa technologii,
ktére mdgt dodawac do swojego pojazdu. Natomiast wewnetrznie w grze, drzewo to reprezento-
wato wzoér matematyczny opisujacy dany model. Po jego skonstruowaniu model byt oceniany w
oparciu o rzeczywiste dane kliniczne [32]. Dodatkowo wprowadzono mozliwos$¢ przegladania
drzew opracowanych przez innych graczy i uzycie ich do budowy wtasnych modeli co pozwolito
na wykorzystanie fenomenu wiedzy ttumu (ang. wisdome of the crowd), ktoéry umozliwia
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wykorzystac zagregowang wiedze wielu indywidualnych oséb w celu osiggniecia jak najlepszego
rozwigzania [33].

Opracowane zostaly dwie wersje gry. Gra Race the Hamster usuwata kilka btedéw w projekcie gry
Throw the Hamster, ktore zostaty zaobserwowane w czasie eksperymentéw przeprowadzonych z
jej udziatem. Byty to przede wszystkim niska grywalno$¢ (gra byta mato ciekawa dla graczy), brak
podgladu funkcji odpowiadajacej zbudowanemu drzewu oraz konieczno$¢ recznego ustawiania
warto$ci parametréw. Eksperymenty przeprowadzone z wykorzystaniem obu gier udowodnity,
ze mozliwe jest efektywne wykorzystanie crowdsourcingu w celu modelowania systeméw biolo-
gicznych. Po pierwsze, udato sie z wykorzystaniem kilkuset graczy opracowa¢ model lepszy niz
model wygenerowany przez wiodacy algorytm programowania genetycznego [34]. Po drugie,
udato sie wykorzysta¢ wiedze ttumu, gdyz najlepsze rozwigzanie powstato jako ciagg wielu ulep-
szen pewnego rozwigzania zaproponowany przez wielu ludzi. Dla przyktadu, najlepsza funkcja
zaproponowana przez graczy w grze Race the Hamster to:

F(t) = 649.23 — 1.03 - log, ¢, t — 0.01 -t + ¢ -t - (—=0.01) - 0.02 - 0.01.

Wzér powyzszej funkcji nie jest uproszczony, poniewaz zostata ona przedstawiona doktadnie w
takiej formie, w jakiej zostata zdefiniowana przez gracza. Szczegdly dotyczace zastosowanej me-
todologii i wynikéw gry Throw the Hamster zostaly opisane w publikacji [A3], a Race the Hamster
w [A1]. W drugiej z tych publikacji znajduje sie rowniez spis dziesieciu zasad, ktore zostaty zdefi-
niowane na podstawie analizy wynikéw obu gier, a ktére opisuja w jaki sposéb nalezy projekto-
wac gry wykorzystujace crowdsourcing w celu rozwigzania problemu naukowego (z angielskiego
tak zwane crowdsourced serious games [35]).

Opracowanie nowej wersji teorii hipercykli

Teoria hipercykli opracowana zostata w latach 70-tych XX wieku przez Manfreda Eigena jako roz-
wigzanie problemu progu btedu (ang. error threshold) w pierwszych systemach replikujgcych cza-
stek RNA [36], [37]. Problem ten wynika z faktu, ze czasteczki RNA mutuja zbyt szybko, aby by¢
w stanie przechowa¢ wieksze ilosci informacji bez udziatu zaawansowanych mechanizméw ko-
rekty bledéw. Szacuje sie, Ze na prebiotycznej Ziemi (przed pojawieniem sie zycia) niemozliwe
byto powstanie sekwencji dtuzszych niz 100 nukleotydéw. W celu zwiekszenia ilo$ci mozliwej do
przechowania informacji zaproponowany zostal model hipercyklu, w ktérym informacja przecho-
wywana jest w kilku, wzajemnie powigzanych sekwencjach (patrz Rysunek 6).

PACEN
oSG

o

RYSUNEK 6 PRZYKEADOWY MODEL HIPERCYKLU ZLOZONY Z PIECIU SEKWENCJI [BY NSZOSTAK - OWN WORK, CC
BY-SA 4.0, HTTPS://COMMONS.WIKIMEDIA.ORG/W/INDEX.PHP?CURID=41579114].
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Zaproponowany przez Eigena model Hipercyklu byt przez wiele lat analizowany i rozwijany, przy-
ktadowo przez modelowanie dodatkowo etapu translacji lub bton ograniczajacych mozliwosci dy-
fuzji czastek. Doprowadzito to do sytuacji, w ktérej przez wielu r6znych badaczy zaproponowane
zostaty rdzne, posiadajace niewielkie réznice, definicje teorii hipercykli, w tym czasami warianty
wzajemnie sprzeczne. Nawet definicja powyZszej teorii w pracach Eigena byta rozbita na cztery
rézne artykuty [36]-[39] stosujace rézne oznaczenia. Zdecydowanie utrudniato to prowadzenie
badan wykorzystujacych teorie hipercykli. Dlatego tez postanowiono wykorzystac kolekcje Topic
Pages czasopisma PLOS Computational Biology w celu opracowania i opublikowania ujednoliconej
wersji teorii hipercykli. Kolekcja Topic Pages to sekcja czasopisma poswiecona publikowaniu ar-
tykutéw opisujacych kluczowe z punktu widzenia biologii obliczeniowej zagadnienia. Publiko-
wane w nich artykuly przechodza bardzo rygorystyczny proces recenzji, a jej cechg charaktery-
styczng jest to, Ze artykuty publikowane sa nie tylko w czasopi$mie, ale réwniez jako strony Wi-
kipedii. Dla autoréw oznacza to duzo wiekszy wysitek zwigzany z koniecznoscig zachowania po-
dwdjnych standardéw - czasopisma i Wikipedii oraz konieczno$¢ opracowania artykutu w dwéch
réznych formatach. Za to powyzszy sposéb publikacji zdecydowanie utatwia dostep do informacji
wszystkim zainteresowanym osobom oraz podnosi jako$¢ informacji przedstawianych w Wikipe-
dii.

Opisane powyzej prace zaowocowaly artykutem [A2], w ktérym zaproponowano ujednolicony
model hipercyklu opisany ponizszym réwnaniem rézniczkowym:

. 1
Xi = Xi kl+2kux]—;¢ ,
j

gdzie:

i
kizfi_di-

W powyzszym modelu x; 0znacza koncentracje sekwencji i-tej, x oznacza koncentracje wszystkich
sekwencji, k; oznacza przyrost liczby sekwencji i-tej stanowigcy réznice pomiedzy liczbg sekwen-
cji powstajacych w skutek samo-replikacji (f;) oraz niszczonych w skutek degradacji (d;). k;; ozna-
cza predkos¢ produkcji sekwencji i-tej, ktéra jest katalizowana przez sekwencje j-ta. Natomiast ¢
oznacza uptyw sekwencji z systemu, ktéry gwarantuje zachowanie statego stezenia sekwencji.
Oprécz powyzszego modelu w pracy [A2] opisane s3a jeszcze modele hipercyklu z translacjg oraz
kompartmentami.

Po pozytywnym przejsciu zloZonego procesu recenzji artykutu uwzgledniajacego recenzje mery-
toryczng, ocene jego wartosci dla Wikipedii oraz weryfikacje stylu artykutu na podstawie wytycz-
nych Wikipedii, zostat on opublikowany, a jego sukces przero6st wszystkie oczekiwania. Po pierw-
sze, od momentu opublikowania artykutu ogladalno$¢ strony poswieconej hipercyklom wzrosta
az dwukrotnie (patrz Rysunek 7). Po drugie, artykut zostat zgtoszony do publikacji na stronie
gtownej Wikipedii w sekcji Did you know, w ktorej wyrdzniajace sie artykuly moga by¢ promo-
wane przez 12 godzin. Wymagato to przejscia kolejnych faz recenzji, tym razem dokonanych przez
doswiadczonych edytoréw Wikipedii, jednak ostatecznie, gdy artykut znalazt sie na stronie gtéw-
nej (Rysunek 9) liczba odwiedziny strony wzrosta z kilkudziesieciu do ponad 12 tysiecy (patrz
Rysunek 8). W korncu statystyki wyswietlen i cytowan ze strony czasopisma PLOS Computational
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Agent
User

«

Platform

Biology $wiadcza, Ze mimo Ze jest to stosunkowo nowy artykul, jest on réwniez bardzo przydatny

dla $Srodowisk naukowych.
Dates Latest 10 20 30 60 90 days Project

{ 2016-04-01 - 2016-05-01 | en.wikipedia.org All

Pages

% Hypercycle_(chemistry)

200
175
150
125
100

75

Totals: 1 042 (34/day) * All languages * History * Info
RYSUNEK 7 LICZBA ODWIEDZIN ANGIELSKIEJ STRONY WIKIPEDII NA TEMAT HIPERCYKLI PRZED | PO

OPUBLIKOWANIU ARTYKULU W PLOS COMPUTATIONAL BIOLOGY (7 KWIETNIA 2016). MOZNA ZAOBSERWOWAC,
ZE OPUBLIKOWANIE NOWEGO ARTYKUtU PODNIOStO JEGO OGLADALNOSC DWUKROTNIE.

Agent
User

«

Platform

Latest 10 20 30 60 90 days Project
en.wikipedia.org All

Dates
2016-04-01 - 2016-05-02

Pages
| Hypercycle_(chemistry)
2016-05-02: 12 189

20 000
17 500
15000
12 500
10 000
7500

5000

Totals: 13 231 (413/day) * All languages * History « Info
RYSUNEK 8 LICZBA WYSWIETLEN ARTYKULU O HIPERCYKLU W DNIU, GDY ZOSTAt ON OPUBLIKOWANY NA STRONIE

GtOWNEJ WIKIPEDII (2 MAJA 2016). TEGO DNIA ARTYKUt ZOSTAt OBEJRZANY PONAD 12 TYSIECY RAZY.
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Tools live close to each other form stable associations called coteries. Temporary flocks are formed for
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RYSUNEK 9 WIDOK GtOWNEJ STRONY WIKIPEDII Z ARTYKULEM O HIPERCYKLU OPUBLIKOWANYM W SEKCJI DID
YOU KNOW.

5. Omdwienie pozostatych osiggnie¢ naukowo-badawczych

5.1. Lista prac - pozostate osiggniecia

[01] D. Mietchen, S. Wodak, S. Wasik, N. Szostak, and C. Dessimoz, Submit a Topic Page to PLOS
Computational Biology and Wikipedia, PLOS Computational Biology 14(5): 1006137, 2018,
d0i:10.1371/journal.pcbi.1006137. [IF 2017: 3.955]

[02] N.Szostak, S. Wasik, and J. Blazewicz, Understanding life: a bioinformatics perspective, Eu-
ropean Review, vol. 25(2), pp. 231-245, 2017, do0i:10.1017/51062798716000570. [IF 2017:

0.434]

[03] T.Prejzendanc, S. Wasik, and J. Blazewicz, Computer representations of bioinformatics mod-
els, Current Bioinformatics, vol. 11, iss. 5, pp- 551-560, 2016,
doi:10.2174/1574893610666150928193510. [IF 2016: 0.600]

[04] M. Popenda, M. Szachniuk, M. Blazewicz, S. Wasik, E. K. Burke, ]. Blazewicz, and R. W. Ada-

miak, RNA FRABASE 2.0: an advanced web-accessible database with the capacity to search the
three-dimensional fragments within RNA structures., BMC Bioinformatics, vol. 11, p. 231, 2010,
doi:10.1186/1471-2105-11-231. [IF 2010: 3.029]

[O5] S. Wasik, P. Jackowiak, JB. Krawczyk, P. Kedziora, P. Formanowicz, M. Figlerowicz, and J.
Blazewicz, Towards prediction of HCV therapy efficiency, Computational and Mathematical Meth-
ods in Medicine, vol. 11(2), pp. 185-199, 2010, doi:10.1080/17486700903170712. [IF 2010:
0.814]
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[06] S. Wasik, Bioinformatyczne modele i algorytmy infekcji wirusowych (Bioinformatics models
and algorithms of viral infections), Poznan, Poland: Nakom, 2012, vol. 10, ISBN: 978-83-89529-
98-5.

[07] S.Wasik, M. Antczak, ]. Badura, and A. Laskowski, Evaluation as a Service architecture and
crowdsourced problems solving implemented in Optil.io platform, in Proceeding of Data Science
Meets Optimization Workshop, Federated Artificial Intelligence Meeting, Stockholm, 2018.

[08] S. Wasik, M. Antczak, J. Badura, A. Laskowski, M. Olszowy, T. Sternal, and K. Wedrowicz,
Optil.io Platform: Evaluation as a Service for Metaheuristics, in Proceeding of the MIC and MAEB
2017 Conferences, Barcelona, Spain, 2017, pp. 225-227.

[09] S.Wasik, M. Antczak, ]. Badura, A. Laskowski, and T. Sternal, Optil.io: Cloud Based Platform
For Solving Optimization Problems Using Crowdsourcing Approach, in Proceedings of the 19th
ACM Conference on Computer Supported Cooperative Work and Social Computing Companion, San
Francisco, CA, USA, 2016, pp. 433-436.

[010] S.Wasik, I. Bladek, T. Chojnacki, K. Miazga, ]. Szwachla, and ]. Blazewicz, Platforma Trochi-
lus: opracowywanie metod estymacji parametréw systemow biologicznych z wykorzystaniem
crowdsourcingu, Raport techniczny Instytutu Informatyki Politechniki Poznariskiej, RB-5/16, 2016.

[011] S. Wasik, F. Fratczak, ]J. Krzyskow, and ]J. Wulnikowski, Eksperymentalna weryfikacja me-
tod modelowania systemdw dynamicznych z wykorzystaniem crowdsourcingu, Raport techniczny
Instytutu Informatyki Politechniki Poznariskiej, RB-7/16,2016.

[012] S. Wasik, Wstepna implementacja modelu systemu CRISPR-Cas, Raport techniczny Insty-
tutu Informatyki Politechniki Poznanskiej, RB-7 /15, 2015.

[013] J. Synak, N. Szostak, S. Wasik, and ]. Blazewicz, Application of chemical reaction simulation
methods in order to verify RNA World Hypothesis, in Machine Learning Reports 04/2015, 2015,

p. 6.

[014] S. Wasik, Two crowdsourcing approaches for solving optimization problems, in Machine
Learning Reports 04/2015, 2015, p. 16.

[015] S. Wasik, P. Jackowiak, M. Figlerowicz, and ]. Blazewicz, Modeling HCV infection using
multi-agent simulation, in Machine Learning Reports 01/2011, 2011, pp. 37-41.

[016] S. Wasik, P. Jackowiak, ]. Krawczyk, P. Kedziora, P. Formanowicz, M. Figlerowicz, and J.
Blazewicz, A certain model of HCV virus infection, Institut fur Informatik, Technische Universitat
Clausthal 2009.

5.2. Opis pozostatych osiggniec

Wiele z wylistowanych w poprzedniej sekcji prac zwigzana jest z podstawowa tematyka badaw-
cza habilitanta prezentowang w sekcji 4.3.3. Najwyzej punktowana z powyzszych prac opubliko-
wana w czasopi$mie PLOS Computational Biology opisuje doSwiadczenia z publikacjg artykulu w
sekcji Topic Pages czasopisma i analizuje zagadnienia jak mozliwo$¢ ta wptywa na rozwdj Otwar-
tej Nauki [01]. Tematyka poczatkéw zycia poruszana jest rowniez w publikacji przegladowej opu-
blikowanej w European Review, ktéra opisuje rozne definicje zycia i stara sie oszacowa¢ prawdo-
podobienstwo powstania pierwszych systeméw replikujacych czastek [02]. Natomiast podstawy
matematyczne symulowania dyfuzji w takich systemach zostaty poruszone w publikacji konfe-
rencyjnej [013]. Z kolei sama architektura systemoéw wieloagentowych mogacych stuzy¢ do
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przeprowadzania takich symulacji zostata opisana na podstawie modelu infekcji HCV w publikacji
konferencyjnej [015].

W trakcie opracowywania jezyka ModeLang wykonano szczegdétowy przeglad istniejacych forma-
tow umozliwiajacych zapisywanie modeli systeméw biologicznych. Wyniki tego przegladu zostaty
opublikowane przez Current Bioinformatics w publikacji [03].

Bardzo wysoko cytowana publikacja opublikowana w BMC Bioinformatics, ktérej habilitant jest
wspoétautorem powstata jeszcze w trakcie studiéw doktoranckich i opisuje baze danych fragmen-
tow i struktur RNA nazwang RNA Frabase [04]. W ramach opisanych w niej prac habilitant byt
odpowiedzialny za opracowanie metod wizualizacji danych oraz optymalizacje wydajnosci algo-
rytmow wykorzystywanych przez modut analityczny przeszukujacy catg baze danych.

Dwie publikacje opisujg metode analizy efektywno$ci terapii infekcji HCV na podstawie réznorod-
nosci genetycznej populacji wirusa obecnej w zainfekowanym organizmie [05, 016]. Metoda opi-
sana w tych publikacjach stanowita wazny element rozprawy doktorskiej. Natomiast wszystkie
wyniki bedace podstawa nadania stopnia doktora opisane zostaty w monografii podsumowujacej
rozprawe doktorska wydanej przez wydawnictwo NAKOM [6]. Wyniki te byly réwnieZz podstawa
do przyznania habilitantowi Nagrody Ministra Nauki i Szkolnictwa WyzZszego.

Analiza réznych aspektéw dziatania platformy Optil.io oraz prezentacja wnioskéw z réznych
przeprowadzonych z wykorzystaniem tej platformy eksperymentéw znajduja sie w publikacjach
[07,08, 09], natomiast podobne analizy dla platformy Trochilus przedstawiono w raporcie [010].
Temat crowdsourcingu jest takze poruszany w publikacji, w ktérej opisano wyniki pierwszych
analiz, ktore postuzyty do opracowania gry Throw the Hamster [011]. Natomiast pierwsze propo-
zycje architektury i projektu zaréwno gry Throw the Hamster, jak i platformy Optil.io zostaty
przedstawione w publikacji [014].

W koricu jeden z wymienionych raportéw przedstawia pokrétce zastosowanie symulatora wielo-
agentowego do symulowania mechanizmu odpornosciowego CRISPR-Cas [40] w zmieszanych po-
pulacjach réznych bakterii [012]. Raport ten opisuje krétko implementacje symulatora oraz
otrzymane wyniki w trakcie prac prowadzonych w czasie wakacyjnego stazu na Uniwersytecie
Luksemburskim.
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