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Załącznik	2a:	Autoreferat	

1. Imię i Nazwisko 
Szymon	Wąsik	

2. Posiadane Stopnie i Tytuły Naukowe 
1. Stopień	doktora	nauk	technicznych	-	Politechnika	Poznańska,	Wydział	Informatyki;	dys-

cyplina	informatyka,	26	marca	2013	r.,	„Bioinformatyczne	modele	i	algorytmy	infekcji	wi-
rusowych”,	promotor:	prof.	dr	hab.	 inż.	 Jacek	Błażewicz,	promotor	pomocniczy:	dr	 inż.	
Piotr	Łukasiak:	

- doktorat	wyróżniony	przez	Radę	Wydziału	Informatyki,	
- osiągnięcia	będące	podstawą	nadania	stopnia	doktora	nagrodzone	Nagrodą	Mini-

sterstwa	Nauki	i	Szkolnictwa	Wyższego	za	osiągnięcia	naukowe.	
	

2. Tytuł	zawodowy	magistra	-	Politechnika	Poznańska,	Wydział	Informatyki;	kierunek	-	in-
formatyka;	specjalizacja	-	inteligentne	systemy	wspomagania	decyzji,	28	sierpnia	2008	r.,	
„Komputerowe	modele	infekcji	wirusowych”,	promotor:	prof.	dr	hab.	inż.	Jacek	Błażewicz:	

- 	medal	„summa	cum	laude”	(przyznano	5	medali	na	4000	absolwentów).	
	

3. Tytuł	zawodowy	inżyniera	-	Politechnika	Poznańska,	Wydział	Informatyki	i	Zarzadzania;	
kierunek	-	informatyka,	2006	r.,	„IntelliForest	–	siecio-centryczny	system	do	monitorowa-
nia	i	ochrony	lasów”,	promotor:	dr	inż.	Mikołaj	Sobczak:	

- projekt	realizowany	w	ramach	pracy	inżynierskiej	jako	1	z	10	na	świecie	zakwali-
fikował	się	do	prezentacji	na	finale	konkursu	CSIDC	w	Waszyngtonie	(na	ok.	300	
projektów).	

3. Dotychczasowe zatrudnienie w jednostkach naukowych 
1. Instytut	 Informatyki,	 Wydział	 Informatyki,	 Politechnika	 Poznańska,	 adiunkt,	 1	 etat,	

1.10.2013	–	obecnie.	
	

2. Instytut	 Chemii	 Bioorganicznej	 Polskiej	 Akademii	 Nauk,	 Poznań,	 adiunkt,	 ½	 etatu,	
1.08.2016	–	obecnie.	
	

3. Luksemburskie	 Centrum	Medycyny	 Systemowej,	 Uniwersytet	 Luksemburski,	 staż	 nau-
kowy,	1	etat,	1.06.2015	–	26.07.2015.	
	

4. Instytut	 Informatyki,	 Wydział	 Informatyki,	 Politechnika	 Poznańska,	 asystent,	 1	 etat,	
1.10.2008	–	30.09.2013.	
	

5. Instytut	Informatyki,	Wydział	Informatyki,	Politechnika	Poznańska,	starszy	referent	tech-
niczny,	1	etat,	1.02.2006	–	30.09.2008.	
	

6. School	 of	 Computing	 Science,	 University	 of	 Nottingham,	wykonawca	w	 projekcie	 nau-
kowym,	ok.	½	etatu	(rozliczane	umowami	zleceniami),	1.03.2008	–	30.06.2008.	
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4. Wskazanie osiągnięcia naukowego wynikającego z ustawy o 
stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i 
tytule w zakresie sztuki 

4.1. Tytuł	osiągnięcia	naukowego	
Bioinformatyczne	metody	modelowania	systemów	dynamicznych	w	biologii	

4.2. Lista	prac	wchodzących	w	skład	osiągnięcia	naukowego		
	[A1]				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	 J.	 Blazewicz,	 Hypercycle,	 PLOS	 Computational	 Biology	 12(4):	
e1004853,	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,	J.	Badura,	A.	Laskowski,	T.	Sternal,	A	Survey	on	Online	Judges	and	
Their	Applications,	ACM	Computing	Surveys,	 vol.	51(1),	 art.	3,	2018,	doi:10.1145/3143560.	 [IF	
2017:	5.550]	

	[A5]				N.	Szostak,	J.	Synak,	M.	Borowski,	S.	Wasik,	and	J.	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	J.	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	J.	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. Omówienie	celu	naukowego	ww.	prac	oraz	osiągniętych	wyników	wraz	
z	omówieniem	ich	ewentualnego	wykorzystania		

4.3.1. Cel badań 

Głównym	celem	badań	opisanych	w	pracach	wchodzących	w	skład	osiągnięcia	naukowego	było	
opracowanie	nowych	metod	modelowania	systemów	dynamicznych	w	biologii.	Modelowanie	ta-
kich	systemów	wymaga	często	współpracy	interdyscyplinarnej	specjalistów	z	różnych	dziedzin,	
takich	 jak	 matematyka,	 informatyka,	 chemia,	 fizyka,	 medycyna	 i	 oczywiście	 biologia.	 Dlatego	
głównym	założeniem	dla	prowadzonych	badań	było,	aby	metody	te	były	jak	najbardziej	zrozu-
miałe,	nie	tylko	dla	osób	posiadających	specjalistyczną	wiedzę	z	dziedziny	związanej	z	modelo-
wanym	systemem	lub	stosowaną	metodyką	modelowania,	ale	również	dla	 ich	współpracowni-
ków.		
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4.3.2. Kontekst badań 

Modele,	które	były	rozpatrywane	w	ramach	prowadzonych	badań	pochodzą	z	dziedziny	biologii	
systemowej,	która	jest	stosunkowo	nowym	obszarem	biologii.	Został	on	zdefiniowany	jako	prze-
ciwieństwo	podejścia	stosowanego	przez	wiele	stuleci,	zgodnie	z	którym	rozwój	biologii	napę-
dzany	był	podejściem	redukcjonistycznym.	Zgodnie	z	nim,	aby	zrozumieć	działanie	organizmu	
jako	całości	niezbędne	było	wyodrębnienie	podstawowych	procesów	życiowych	 i	 zrozumienie	
każdego	z	nich	osobno	[1].	Naukowcy	byli	przekonani,	że	jeżeli	uda	im	się	szczegółowo	zdefinio-
wać	każdy	proces	biologiczny,	dostarczy	to	kompletnej	wiedzy,	z	której	będzie	można	bezpośred-
nio	wyciągnąć	wnioski	jak	działa	cały	organizm.	To	z	kolei	doprowadziło	do	ciągłego	rozwoju	me-
tod	obserwacyjnych,	które	pozwoliły	na	badanie	organizmu	z	coraz	większą	liczbą	szczegółów,	od	
sposobu	funkcjonowania	całych	organów,	przez	tkanki,	komórki	aż	do	poszczególnych	procesów	
komórkowych,	a	dzięki	metodom	biochemicznym	i	biofizycznym	nawet	na	poziomie	poszczegól-
nych	cząsteczek	i	atomów.	Powyższe	podejście	ostatecznie	doprowadziło	do	precyzyjnego	opisa-
nia	setek	procesów	zachodzących	w	organizmach	żywych,	ale	nie	udzieliło	odpowiedzi	na	wiele	
kluczowych	pytań.	Dobrym	przykładem	są	neurony	w	mózgu.	Zasada	transmisji	impulsów	elek-
trycznych	jest	bardzo	dobrze	rozumiana,	jednak	nie	wyjaśnia	ona	jak	powstają	myśli	lub	jak	prze-
biega	proces	myślowy	[2].	

Naukowcy	zaczęli	zauważać	powyższy	problem	w	drugiej	połowie	dwudziestego	wieku,	kiedy	do-
szli	do	wniosku,	że	oprócz	analizowania	poszczególnych	procesów	potrzebne	jest	również	spoj-
rzenie	bardziej	globalne.	Dało	to	początek	nowej	dziedzinie	biologii	nazwanej	biologią	systemową	
lub	biologią	systemów,	która	bada	złożone	interakcje	występujące	w	systemach	biologicznych.	Jed-
nym	z	głównych	celów	biologii	systemowej	jest	analiza	zachowań,	które	można	zaobserwować	
jedynie	z	perspektywy	globalnej	(z	angielskiego	tak	zwane	emergent	properties),	czyli	przeprowa-
dzanie	 analiz,	 których	brakowało	w	podejściu	 redukcjonistycznym.	Dlatego	 też	biologia	 syste-
mowa	może	być	traktowana	jako	najważniejsze	z	podejść	holistycznych	stosowanych	w	biologii	
[3].	

Formalnie	termin	biologia	systemowa	został	wprowadzony	w	1966	roku	przez	Mihajlo	Mesaro-
vica	 poprzez	 organizację	międzynarodowego	 sympozjum	Systems	 Theory	 and	Biology	 [4].	 Jed-
nakże	pierwsze	badanie	w	tym	obszarze	były	prowadzone	dużo	wcześniej,	chociażby	w	celu	opra-
cowania	modelu	propagacji	sygnału	wzdłuż	aksonu	komórki	nerwowej,	który	łączył	opis	zacho-
wania	cząsteczek	sodu	i	potasu	w	celu	zaobserwowania	bardziej	globalnego	procesu	transmisji	
impulsu	elektrycznego	[5].	Obecnie	biologia	systemowa	to	mocno	interdyscyplinarna	dyscyplina	
łącząca	osiągnięcia	nauk	takich	jak	biologia,	matematyka,	informatyka,	chemia	i	biochemia,	fizyka	
i	biofizyka,	a	nawet	psychologia	i	socjologia.	Badania	przeprowadzane	w	ramach	biologii	syste-
mowej	są	wykorzystywane	w	różnorodnych	obszarach	biologii,	takich	jak	genomika,	transkryp-
tomika,	proteomika,	matabolomika	i	wielu	innych.	

Jednym	z	rodzajów	modeli,	które	są	najpowszechniej	analizowane	w	ramach	biologii	systemowej	
są	modele	dynamiczne,	czyli	takie,	które	opisują	zmianę	pewnych	wartości	w	czasie.	Formalnie,	
modele	takie	mogą	być	zdefiniowane	jako	systemy,	które	dla	każdego	punktu	czasowego	𝑡 ∈ 𝑇	
odwzorowują	pewien	punkt	przestrzeni	fazowej	𝑚 ∈ 𝑀	w	inny	punkt	𝑚& ∈ 𝑀.	Tak	zdefiniowane	
systemy	opisane	są	funkcją:	

𝑇 ×𝑀 → 𝑀,	

i	zazwyczaj	definiowane	są	za	pomocą	równania	różniczkowego	lub	układu	równań	różniczko-
wych,	które	modelują	zmianę	wartości	punktów	𝑚	w	czasie:	
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)*
)+
= 𝑓(𝑚).	

Opracowanie	 nowatorskich	 metod	 modelujących	 takie	 systemy	 było	 właśnie	 głównym	 celem	
przeprowadzonych	badań.	

4.3.3. Osiągnięte wyniki 

Zapis	modeli	biologicznych	z	wykorzystaniem	kontrolowanych	języków	naturalnych	

Do	 definiowania	 modeli	 systemów	 biologicznych	 opracowane	 zostało	 wiele	 formalizmów.	 Po	
pierwsze	modele	można	zapisywać	za	pomocą	wzorów	matematycznych	oraz	ich	komputerowej	
reprezentacji.	Po	drugie	do	opisywania	modeli	w	biologii	systemowej	zaprojektowany	został	de-
dykowany	format	SBML	[6],	który	zyskał	duże	uznanie	w	środowisku	naukowym	i	wykorzysty-
wany	jest	aktualnie	przez	kilkaset	programów	wspierających	proces	modelowania.	Po	trzecie	za-
projektowane	zostały	dedykowane	języki	programowania	wspierające	modelowanie	i	symulowa-
nie	modeli,	w	tym	modeli	biologicznych,	takie	jak	SimPy	[7].	Wszystkie	powyższe	podejścia	mają	
jednak	podstawową	wadę.	Skierowane	są	one	do	konkretnej	grupy	naukowców,	odpowiednio	ma-
tematyków,	biologów	lub	informatyków.	Nie	stanowi	to	zazwyczaj	problemu	dla	bioinformaty-
ków,	którzy	posiadając	interdyscyplinarną	wiedzę	są	w	stanie	wybrać	najbardziej	odpowiadającą	
im	metodę	modelowania	z	powyższej	listy.	Jednak,	jak	wynika	z	doświadczenia	habilitanta,	istotny	
problem	pojawia	się	w	przypadku	współpracy	interdyscyplinarnych	zespołów,	których	członko-
wie	posiadają	doświadczenie	w	różnych	obszarach	nauki.	Konkretnie,	problem	został	zaobserwo-
wany	w	trakcie	współpracy,	którą	habilitant	prowadził	jako	lider	zespołu	informatycznego	opra-
cowującego	wieloagentowy	symulator	infekcji	wirusowych	[A6]	we	współpracy	z	biologami	z	In-
stytutu	Chemii	Bioorganicznej	PAN	w	Poznaniu.	W	trakcie	współpracy	pojawił	się	znaczący	pro-
blem	komunikacyjny.	Biolodzy	nie	byli	w	stanie	zrozumieć	formalizmów	matematycznych	uży-
wanych	do	modelowania,	a	informatycy	nie	byli	w	stanie	uzyskać	wystarczająco	precyzyjnych	in-
formacji	na	temat	procesów	biologicznych	zachodzących	w	zainfekowanym	organizmie,	które	po-
zwoliłyby	na	ich	odwzorowanie	w	implementowanym	symulatorze.		

Aby	wspomóc	komunikację	pomiędzy	naukowcami	i	rozwiązać	powyższy	problem	opracowany	
został	język	ModeLang	oparty	na	koncepcji	kontrolowanych	języków	naturalnych	(ang.	Control-
led	Natural	Language,	CNL)	[8].	Powyższa	grupa	języków	definiowana	jest	jako	podzbiór	języków	
naturalnych,	których	gramatyka	i	słownictwo	jest	ograniczona	w	ten	sposób,	aby	zmniejszyć	lub	
wyeliminować	 niejednoznaczność	 w	 interpretacji	 języka.	 Dlatego	 też	 ModeLang	 jest	 to	 język,	
który	korzysta	z	zalet	języka	naturalnego,	dając	biologom	możliwość	definiowania	modelu	korzy-
stając	ze	zdań	wprowadzanych	w	języku	angielskim.	Z	drugiej	strony	informatycy	mogą	nadzoro-
wać	proces	modelowania,	tak	aby	zapewnić	jednoznaczność	procesu	parsowania	opisu	modelu,	
tak	jak	ma	to	miejsce	w	językach	formalnych.	Listing	1	przedstawia	przykładowy	model	infekcji	
wirusem	HCV	zapisany	w	języku	ModeLang,	natomiast	Rysunek	1	przedstawia	szczegółowo	algo-
rytm	modelowania	z	wykorzystaniem	języka	ModeLang.	Opis	modelu	przygotowany	przez	eks-
perta	jest	przetwarzany	przez	parser	języka,	który	wykorzystuje	słownik	wiedzy	eksperckiej,	aby	
być	w	stanie	poprawnie	zrozumieć	wiedzę	dziedzinową	użytą	w	opisie	modelu	(np.	słowa	takie	
jak	infekuje,	mnoży	się,	emituje,	umiera).	Słownik	taki	musi	być	przygotowany	dla	każdej	domeny,	
z	której	będą	pochodzić	modelowane	systemy.	Wynikiem	działania	parsera	jest	komputerowa	re-
prezentacja	modelu,	która	może	być	później	przekształcona	przez	dedykowany	konwerter	do	jed-
nego	ze	standardowych	typów	danych	używanych	do	analizowania	modeli	(np.	SBML).	Natomiast	
po	konwersji	model	może	być	analizowany	w	dowolnym	z	programów	komputerowych	obsługu-
jących	docelowy	format.	Ostatecznie,	następuje	faza	weryfikacji	modelu	i	jeżeli	okaże	się,	że	należy	
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wprowadzić	w	nim	pewne	zmiany,	cały	proces	powtarza	się	od	początku.	Szczegółowy	opis	dzia-
łania	języka	ModeLang	znajduje	się	w	publikacji	[A7].	

	

RYSUNEK 1 ALGORYTM MODELOWANIA Z WYKORZYSTANIEM JĘZYKA MODELANG. 

LISTING 1 PRZYKŁADOWY ZAPIS MODELU INFEKCJI HCV W JĘZYKU MODELANG. 

Język	ModeLang	został	przetestowany	z	grupą	bioinformatyków,	która	korzystając	z	niego	przy-
gotowała	sumarycznie	ok.	300	testowych	opisów	modeli.	Przeprowadzone	testy	wskazują,	że	ję-
zyk	ModeLang	może	być	skutecznie	zastosowany	do	wsparcia	współpracy	interdyscyplinarnej	z	
zakresu	bioinformatyki.	Jego	koncepcja	została	opublikowana	w	czasopiśmie	z	listy	JCR	Computa-
tional	and	Mathematical	Methods	in	Medicine	[A7]	oraz	przedyskutowana	na	kilku	konferencjach	
międzynarodowych.	Koncepcja	 języka	ModeLang	została	 zdefiniowana	przez	habilitanta,	nato-
miast	dalsze	prace	nad	językiem	ModeLang	prowadzone	były	we	współpracy	z	doktorantem	To-
maszem	Prejzendancem,	w	którego	przewodzie	doktorskim	habilitant	pełni	rolę	promotora	po-
mocniczego.	

0 < s < 4 
0.002 < rHU < 3.4  
0 < rHI < 1.4e-6  
1e-3 < dHU < 0.014  
1e-3 < dHI < 0.5  
4e6 < Umax < 1.3e7  
1e-8 < beta < 1e-6  
0.1 < pH < 44 
0.8 < cv < 22 
0 < cI < 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 
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Wieloagentowy	symulator	modeli	biologicznych	

System	wieloagentowy	to	system	złożony	z	wielu	wchodzących	we	wzajemne	interakcje	obiek-
tów,	tak	zwanych	„agentów”.	Charakterystyczną	cechą	agentów	jest	to,	że	nie	mają	one	nigdy	peł-
nej	wiedzy	o	całym	systemie,	a	 jedynie	o	najbliższych	 im	sąsiadach.	W	ten	sposób	zachowanie	
systemu	wieloagentowego	jest	zachowaniem	wyłaniającym	się	z	lokalnych	interakcji,	a	nie	analizy	
globalnego	stanu	środowiska	[9].	

Systemy	wieloagentowe	już	od	dłuższego	czasu	stosowane	są	do	modelowania	systemów	biolo-
gicznych	[10]–[13].	Z	dużym	sukcesem	były	przykładowo	stosowane	do	modelowania	procesu	no-
wotworzenia	[14]–[17].	Jednak	w	wielu	obszarach	biologii	i	medycyny	ich	popularność	jest	cały	
czas	niewielka,	a	ich	potencjał	do	analizowania	skomplikowanych	procesów	zmiennych	w	czasie	
i	przestrzeni	niewykorzystany.	Takimi	przykładowymi	obszarami,	które	zostały	uwzględnione	w	
badaniach	prowadzonych	przez	habilitanta	są	modelowanie	infekcji	wirusowych	oraz	analiza	po-
czątków	życia	na	Ziemi.	Zastosowanie	modeli	wieloagentowych	do	modelowania	przebiegu	infek-
cji	wirusowych	było	dotychczas	bardzo	ograniczone	[18]–[20]	i	obarczona	pewnymi	problemami	
metodycznymi.	Natomiast	symulacje	w	obszarze	RNA	World	ograniczały	się	do	uproszczonego	
względem	metodologii	wieloagentowej	sposobu	modelowania	z	wykorzystaniem	automatów	ko-
mórkowych	[21],	[22].		Dlatego	też	szczególnie	tym	dwóm	obszarom	poświęcono	wiele	uwagi.	

W	kontekście	infekcji	wirusowych	habilitant	zaprojektował	i	zaimplementował	symulator	wielo-
agentowy	infekcji	wirusowych,	który	następnie	został	przetestowany	w	oparciu	o	model	infekcji	
HCV.	Celem	badań	była	weryfikacja	modelu	oraz	opracowanie	metody,	która	umożliwiałaby	po	
pierwsze	modelowanie	rozkładu	przestrzennego	komórek,	po	drugie	przypisanie	komórkom	spe-
cyficznych	atrybutów	o	wartościach	różnych	dla	każdej	komórki.	Taki	model	umożliwiłby	przy-
kładowo	analizę	jak	proces	mutacji	wirusa	wpływa	na	przebieg	infekcji	(taka	zależność	była	ana-
lizowana	w	starszej	publikacji	habilitanta	[O5]).	Zastosowany	model	infekcji	został	zaimplemen-
towany	na	podstawie	wyników	prac	zespołu	profesora	Perelsona	[23]	i	został	zdefiniowany	na-
stępująco:	

�̇� = (1 − 𝜖)𝑝𝐼 − 𝑐𝑉,	

𝐼̇ = 𝑟:𝐼 ;1 −
𝑈 + 𝐼
𝑈*>?

@ + (1 − 𝜂)𝛽𝑉𝑈 − 𝑑:𝐼 − 𝑞𝐼,	

�̇� = 𝑠 + 𝑟F𝑈 ;1 −
𝑈 + 𝐼
𝑈*>?

@ − (1 − 𝜂)𝛽𝑉𝑈 − 𝑑F𝑈 + 𝑞𝐼.	

W	powyższym	modelu	V	oznacza	liczbę	wolnych	wirionów,	I	liczbę	zainfekowanych	komórek	wą-
troby	(hepatocytów),	a	U	liczbę	niezainfekowanych	hepatocytów.	Parametr	p	opisuje	jak	szybko	
wiriony	emitowane	są	przez	zainfekowane	komórki,	a	c	jak	szybko	ulegają	one	rozpadowi.	rI	oraz	
rU	to	odpowiednio	prędkość	podziału	zainfekowanych	i	niezainfekowanych	hepatocytów,	a	dI	oraz	
dU	to	prędkość	ich	umierania.	b	to	prędkość	infekowania	zdrowych	komórek,	q	to	niewielka	war-
tość	oznaczająca	proces	usuwania	wirusa	z	zainfekowanych	komórek,	a	s	niewielka	wartość	mo-
gąca	modelować	powstawanie	hepatocytów	z	komórek	macierzystych.	Umax	oznacza	maksymalną	
liczbę	hepatocytów,	które	mogą	występować	w	wątrobie	(pojemność	środowiska),	natomiast	e	
oraz	h	modelują	terapię	(dla	braku	terapii	oba	parametry	mają	wartość	0).	

Efektem	przeprowadzonych	testów	modelu	i	symulatora	było	oprócz	potwierdzenia	poprawności	
działania	symulatora	znalezienie	poważnego	błędu	w	jednym	z	aktualnie	istniejących	modeli	i	za-
proponowanie	jego	rozwiązania.	Ponieważ	w	trakcie	testów	okazało	się,	że	zadanie	symulacji	jest	
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bardzo	złożone	obliczeniowo	opracowano	 i	przebadano	 również	wersję	 symulatora	działającą	
równolegle.	Dodatkowo	opracowano	metodę	wyznaczania	wartości	parametrów	występujących	
w	tym	modelu	z	wykorzystaniem	algorytmu	genetycznego,	gdyż	żadna	z	istniejących	metod	nie	
mogła	być	w	tym	celu	zastosowana.	Szczegółowe	rezultaty	badań	zostały	opublikowane	w	publi-
kacji	[A6].	Należy	tutaj	zauważyć,	że	mimo	iż	podstawy	symulatora	powstały	jeszcze	w	ramach	
doktoratu	habilitanta,	to	kluczowe	jego	funkcjonalności	oraz	zasadnicze	analizy	biologiczne	zo-
stały	zaimplementowane	i	przeprowadzone	już	po	uzyskaniu	stopnia	doktora	w	ramach	grantu	
NCN,	w	którym	habilitant	pełnił	rolę	wykonawcy.	Również	po	obronie	doktoratu	opracowana	zo-
stała	publikacja	[A6].	

Symulator	wieloagentowy	wykorzystywany	do	modelowania	infekcji	wirusowych	został	zapro-
jektowany	w	sposób	uniwersalny	i	elastyczny,	umożliwiający	jego	łatwe	dostosowanie	do	innych	
zastosowań.	Dlatego	też,	w	trakcie	prac	w	tematyce	początków	życia	na	Ziemi,	szybko	pojawił	się	
pomysł	 wykorzystania	 go	 do	 zamodelowania	 systemu	 replikaza-pasożyt,	 który	 hipotetycznie	
mógł	występować	na	prebiotycznej	Ziemi.	System	ten	modeluje	w	 jaki	sposób	replikujące	czą-
steczki	RNA	(replikaza)	oraz	cząsteczki,	które	w	skutek	mutacji	utraciły	zdolność	replikacji	(pa-
sożyty)	mogły	 ze	 sobą	 koegzystować.	 System	 ten	może	 być	 zamodelowany	 z	wykorzystaniem	
równań	różniczkowych	w	następujący	sposób:	

�̇� = −2𝑘K𝑅L + [2(1 − 𝑘K) + 3κ𝜔 + 2𝑑]𝐶K 	

−𝑘R(1 − 𝑙)𝑅𝑃 + [(1 − 𝑘R) + κ𝜔 + 𝑑]𝐶KR − 𝑑𝑅,	

�̇� = −𝑘R(1 − 𝑙)𝑅𝑃 + [(1 − 𝑘R) + 2κ𝜔 + 𝑑]𝐶KR − 𝑑𝑃,	

�̇�KK = 𝑘K𝑅L − [(1 − 𝑘K) + κ𝜔]𝐶KK − 2d𝐶KK,	

�̇�KR = 𝑘R(1 − 𝑙)𝑅𝑃 − [(1 − 𝑘R) + κ𝜔]𝐶KR − 2d𝐶KR,	

gdzie:	

𝜔 = 1 − 𝑅 − 𝑃 − 𝐶KR − 𝐶KK.	

W	powyższym	modelu	R	oznacza	liczę	replikaz,	P	liczbę	pasożytów,	CRR	liczbę	kompleksów	repli-
kaza-replikaza,	czyli	dwóch	połączonych	cząsteczek	replikazy,	z	których	jedna	replikuje	(kopiuje)	
drugą,	a	CRP	liczbę	kompleksów	replikaza-pasożyt,	w	których	replikaza	kopiuje	bezużyteczną	czą-
steczkę	pasożyta	nie	mając	możliwości	wykrycia	typu	kopiowanej	sekwencji.	Parametry	kr	oraz	
kp	występujące	w	modelu	oznaczają	powinowactwo	względem	replikazy	dla	odpowiednio	każdej	
innej	replikazy	oraz	pasożytów.	Regulują	one	czas	życia	kompleksu	(im	większe	powinowactwo,	
tym	mniejsze	prawdopodobieństwo,	że	kompleks	się	rozpadnie).	Dodatkowo	każda	replikaza	 i	
sekwencja	ulega	rozpadowi	w	tempie	d.	k	to	stała	replikacji	opisująca	jak	szybko	sekwencja	jest	
kopiowana,	a	l	to	prawdopodobieństwo	przebywania	cząsteczki	w	stanie	zwiniętym	w	którym	jej	
skopiowanie	jest	utrudnione,	za	to	jest	to	niezbędny	stan,	aby	replikaza	mogła	kopiować	inne	se-
kwencje.	W	trakcie	badań	rozważano	również	wariant,	w	którym	wartość	parametru	l	była	różna	
dla	replikaz	i	pasożytów	(odpowiednio	lR	oraz	lP).	

Celem	 prowadzonych	 badań	 była	 identyfikacja	 cech,	 które	 musiały	 charakteryzować	 prebio-
tyczny	system	replikaza-pasożyt,	aby	zagwarantować	jego	przeżywalność	i	dalszą	ewolucję.	Na-
tomiast	dzięki	wykorzystaniu	systemów	wieloagentowych	możliwe	było	bardziej	realistyczne	za-
modelowanie	 przestrzeni	 względem	 wykorzystywanych	 wcześniej	 automatów	 komórkowych.		
Rysunek	2	przedstawia	przykładowe	wizualizacje	symulowanego	systemu	wraz	z	postępem	sy-
mulacji.	Analiza	systemu	pozwoliła	potwierdzić	wcześniejsze	doniesienia,	że	stabilność	systemu	
gwarantowana	jest	przez	występowanie	formacji	wędrujących	fal	cząsteczek	[21],	jednak	lepsze	
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odwzorowanie	przestrzeni	pozwoliło	doprecyzować,	że	ich	struktura	bardziej	przypomina	eks-
plozje	życia	występujące	w	różnych	punktach	środowiska.	Dodatkowo	udało	się	wykazać,	że	szyb-
kie	pojawienie	się	kwasu	DNA	na	Ziemi	mogło	być	jednym	z	krytycznych	warunków	niezbędnych	
do	dalszego	rozwoju	życia.	Być	może	pojawienie	się	tych	cząstek	było	niezbędne	dużo	wcześniej	
niż	dotychczas	przypuszczano.	Szczegóły	implementacji	symulatora	oraz	wyniki	wszystkich	prze-
prowadzonych	analiz	prezentowane	są	w	publikacji	[A5].	

	

RYSUNEK 2 ZRZUTY EKRANU Z OKNA SYMULATORA PREZENTUJĄCE MODELOWANY SYSTEM W KOLEJNYCH KROKACH 
SYMULACJI. LICZBY POD OBRAZKAMI OZNACZAJĄ KROK SYMULACJI. KOLOR OZNACZA PRAWDOPODOBIEŃSTWO 

PRZEBYWANIA W STANIE ZWINIĘTYM. 

Zastosowanie	crowdsourcingu	do	modelowania	systemów	biologicznych	

Crowdsourcing	to	technika	zlecania	wykonania	jakiegoś	zadania	dużej,	często	anonimowej	grupie	
osób,	które	realizują	je	licząc	na	pewną	nagrodę	lub	traktując	to	jako	realizację	swojej	pasji.	Do-
brym	 przykładem	 jest	 największa	 na	 świecie	 encyklopedia	 –	Wikipedia,	 która	 rozwijana	 jest	
wspólnym	wysiłkiem	milionów	osób.	Mimo	że	 termin	crowdsourcing	został	wprowadzony	do-
piero	w	roku	2006,	jego	zastosowanie	jest	dużo	starsze	i	sięga	początku	XVIII	wieku.	Więcej	infor-
macji	 o	 crowdsourcingu	 oraz	 opis	 jego	 zastosowań	 do	modelowania	 systemów	 biologicznych	
można	znaleźć	w	samodzielnej	publikacji	habilitanta	[A1].	Opisane	w	niej	możliwości	zastosowa-
nia	crowdsourcing	w	biologii	 systemowej	stanowiły	ważny	element	badań	habilitanta,	dlatego	
osiągnięte	wyniki	są	również	krótko	zaprezentowane	poniżej.	

W	trakcie	prac	nad	symulatorem	wieloagentowym	opisanym	w	poprzedniej	sekcji	zauważono,	że	
jednym	z	większych	problemów,	które	trzeba	było	rozwiązać,	było	wyznaczenie	wartości	para-
metrów	rzeczywistych	występujących	w	modelu.	 Istnieje	co	prawda	wiele	metod	matematycz-
nych,	które	są	w	stanie	wykonać	 to	zadanie	dla	modeli	opisanych	równaniami	różniczkowymi	
(przykładowo	[24]),	ale	nie	można	ich	zastosować	dla	modeli	wieloagentowych.	Zachowanie	tych	
modeli	często	opisane	jest	niestandardowymi,	złożonymi	i	nieróżniczkowalnymi	zależnościami,	
co	 zdecydowanie	 ogranicza	 liczbę	możliwych	 do	 zaaplikowania	metod.	 Dodatkowo	 ewaluacja	
zbioru	wartości	parametrów	jest	bardzo	złożona	obliczeniowo,	gdyż	wymaga	przeprowadzenia	
symulacji	 wieloagentowej,	 która	 może	 trwać	 wiele	 minut,	 a	 nawet	 godzin.	 W	 końcu	 brakuje	
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ustandaryzowanego	zestawu	testów,	które	mogłyby	wesprzeć	opracowywanie	efektywnych	me-
tod,	które	można	by	zastosować	w	przypadku	modeli	wieloagentowych.		

Dobrym	przykładem	inicjatywy,	która	wspiera	opracowywanie	nowych	metod	optymalizacji	cią-
głej	jest	konkurs	organizowany	corocznie	w	czasie	konferencji	IEEE	CEC	[25],	w	czasie	którego	
oceniane	i	porównywane	są	algorytmy	rozwiązujące	różne	warianty	problemu	estymacji	wartości	
parametrów	rzeczywistych.	Co	prawda	opracowywane	tam	metody	nie	mogą	być	wykorzystane	
wprost	w	przypadku	systemów	wieloagentowych,	bo	celem	algorytmów	jest	optymalizacja	sto-
sunkowo	prostych	funkcji	matematycznych,	których	czas	ewaluacji	 jest	mierzony	w	milisekun-
dach,	ale	sama	inicjatywa	opracowania	standardowych	zestawów	testów	(benchmarków)	ocenia-
jących	algorytmy	jest	bardzo	istotna	z	punktu	widzenia	naukowego.		

Jedynym	problemem	koncepcyjnym	konkursów	organizowanych	w	ramach	IEEE	CEC	jest	brak	
możliwości	 łatwego	 porównania	 algorytmów	 po	 zakończeniu	 konkursu.	 Autorzy	 nowych	 lub	
ulepszonych	metod,	które	powstaną	po	zakończeniu	konkursu,	nie	mają	łatwego	dostępu	do	śro-
dowiska	obliczeniowego,	w	którym	mogliby	porównać	je	z	historycznymi	metodami	opracowa-
nymi	przez	innych	autorów.	Aby	rozwiązać	ten	problem,	a	jednocześnie	umożliwić	ewaluację	me-
tod	przeznaczonych	dla	systemów	wieloagentowych,	przez	zespół	kierowany	przez	habilitanta	
zaproponowany	został	portal	Trochilus.	 Jest	 to	działająca	w	chmurze	aplikacja	 Internetowa,	w	
której	zdefiniowano	standardowe	testy	opracowane	na	podstawie	problemów	modelowania	in-
fekcji	HCV	oraz	początków	życia	na	Ziemi	oraz	umożliwiono	naukowcom	uruchamianie	 imple-
mentacji	własnych	metod	w	trybie	on-line.	Procedura	wykorzystania	platformy	jest	taka,	że	nau-
kowiec	po	opracowaniu	nowej	metody	zgłasza	jej	kod	źródłowy	przez	dedykowaną	stronę	Inter-
netową.	Kod	algorytmu	jest	następnie	przez	system	kompilowany	i	automatycznie	uruchamiany	
na	niezmiennym	zestawie	testów.	W	ten	sposób	każdy	twórca	może	na	bieżąco	porównać	nowo	
opracowany	algorytm	z	innymi	dodanymi	już	do	bazy	systemu	Trochilus.	W	ramach	prac	nad	por-
talem	opracowano	również	metodykę	bezpiecznego	uruchamiania	kodu	programów	pochodzą-
cych	z	zewnętrznych	źródeł	w	systemie	Linux.	Rysunek	3	przedstawia	przykładowy	zrzut	ekranu	
z	platformy	Trochilus,	a	więcej	informacji	o	jej	działaniu	można	znaleźć	w	publikacji	[A1].	

	

RYSUNEK 3 PRZYKŁADOWA STRONA PORTALU TROCHILUS PREZENTUJĄCA WYNIKI ALGORYTMU NA PIĘCIU RÓŻNYCH 
TESTACH. 

Architektura	zastosowana	w	platformie	Trochilus	jest	często	nazywana	Evaluation-as-a-Service	
(EaaS,	[26],	[27])	zgodnie	z	terminologią	stosowaną	dla	usług	działających	w	chmurze.	W	archi-
tekturze	 tej	 wszystkie	 dane	 oraz	 skrypty	 testowe	 przechowywane	 są	 w	 chmurze,	 a	 co	
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najważniejsze	sama	ewaluacja	algorytmów	w	oparciu	o	te	dane	również	odbywa	się	w	chmurze,	
dzięki	czemu	algorytmy	testowane	są	w	dokładnie	takich	samych	warunkach.	Doświadczenia	ze-
brane	w	trakcie	implementacji	architektury	EaaS	w	portalu	Trochilus	nasunęły	pomysł,	że	można	
by	powyższą	platformę	rozszerzyć	tak,	aby	umożliwiała	ewaluację	nie	tylko	algorytmów	rozwią-
zujących	 jeden	 konkretny	 problem,	 ale	 dowolnych	 algorytmów	 optymalizacyjnych.	 Platforma	
taka	byłaby	unikalna	w	skali	świata	i	byłaby	niezwykle	użytecznym	narzędziem	naukowym,	gdyż	
problemy	optymalizacyjne	to	bardzo	popularne	typy	problemów	kombinatorycznych	występu-
jące	zarówno	w	biologii	[28],	[29],	jak	i	w	innych	dziedzinach	nauki	[30].	W	ten	sposób	zapropo-
nowana	została	platforma	Optil.io,	która	została	zaimplementowana	w	ramach	grantu	finansowa-
nego	przez	NCBiR	w	ramach	program	LIDER,	którego	habilitant	był	kierownikiem.	

Architektura	platformy	Optil.io	została	zaprojektowana	na	podstawie	doświadczeń	zdobytych	w	
trakcie	implementacji	portalu	Trochilus	i	również	wykorzystuje	mechanizm	EaaS.	Jednak	w	od-
różnieniu	od	portalu	Trochilus	platforma	Optil.io	umożliwia	udostępnianie	procedur	ewaluacyj-
nych	dla	dowolnych	problemów	optymalizacyjnych.	Co	więcej,	platforma	ta	umożliwia	organizo-
wanie	konkursów,	w	których	przez	pewien	zadany	z	góry	czas	uczestnicy	mogą	nasyłać	algorytmy	
rozwiązujące	pewien	problem.	Wszystkie	zgłoszenia	są	na	bieżąco	oceniane,	a	uczestnikom	pre-
zentowany	 jest	 odświeżany	 na	 żywo	 ranking	 porównujący	 wszystkich	 uczestników.	 Wykres	
przedstawiający	przebieg	konkursu	dla	mającego	wiele	biologicznych	zastosowań	problemu	ko-
miwojażera	 prezentuje	 Rysunek	 4.	 Natomiast	 Rysunek	 5	 przedstawia	 zrzut	 ekranu	 platformy	
Optil.io	prezentujący	wyniki	przykładowego	konkursu	programistycznego.	

	

RYSUNEK 4 WYKRES OBRAZUJĄCY PRZEBIEG KONKURSU, W RAMACH KTÓREGO ROZWIĄZYWANY BYŁ WARIANT 
PROBLEMU KOMIWOJAŻERA. PROBLEM TEN MA LICZNE ZASTOSOWANIA BIOLOGICZNE, NA PRZYKŁAD PRZY ROZ-

WIĄZYWANIU PROBLEMU ASEMBLACJI SEKWENCJI DNA [31]. KAŻDA KROPKA OZNACZA POJEDYNCZE ZGŁOSZENIE. 
KOLORAMI INNYMI NIŻ CZERWONY OZNACZONO ZGŁOSZENIA PIĘCIU NAJLEPSZYCH UCZESTNIKÓW. NA OSI POZIO-
MEJ PRZEDSTAWIONY JEST CZAS TRWANIA KONKURS (W DNIACH), A NA OSI PIONOWEJ ZAGREGOWANA WARTOŚĆ 
FUNKCJI CELU DLA WSZYSTKICH INSTANCJI TESTOWYCH. ŻÓŁTA LINIA OBRAZUJE NAJLEPSZE W DANYM MOMENCIE 

ROZWIĄZANIE. 
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Wyniki	konkursów	przeprowadzonych	zarówno	z	wykorzystaniem	platformy	Optil.io,	jak	i	Tro-
chilus	potwierdzają,	że	wykorzystanie	crowdsourcingu	do	rozwiązywania	problemów	optymali-
zacyjnych,	w	tym	tych	związanych	z	modelowaniem	systemów	biologicznych,	może	przynieść	bar-
dzo	dobre	efekty.	Po	pierwsze	możliwość	konkurowania	z	innymi	uczestnikami	oraz	obserwowa-
nia	jak	zmienia	się	ich	ranking	w	czasie	pozytywnie	motywuje	uczestników	do	opracowywania	i	
wysyłania	ulepszonych	rozwiązań.	Po	drugie,	agregując	kilka	rozwiązań,	które	osiągają	najlepsze	
wyniki	na	różnych	instancjach	testowych,	można	uzyskać	rozwiązanie	lepsze	niż	bez	wykorzysta-
nia	crowdsourcingu.	

	
RYSUNEK 5 ZRZUT EKRANU PLATFORMY OPTIL.IO PREZENTUJĄCY WYNIKI PRZYKŁADOWEGO KONKURSU. 

Dodatkowym	ważnym	wynikiem	naukowym	osiągniętym	w	czasie	prac	nad	platformą	Optil.io	
było	 formalne	 zdefiniowanie	 tak	 zwanej	 platformy	Online	 judge,	 czyli	 platformy	oceniającej	w	
chmurze	algorytmy	zgodnie	z	architekturą	EaaS	i	wykonanie	przeglądu	takich	platform.	Wyniki	
te	 zostały	 opublikowane	 we	 wiodącym	 czasopiśmie	 z	 obszaru	 informatyki	 ACM	 Computing	
Surveys	wraz	z	opisem	i	przykładowym	wykorzystaniem	platformy	Optil.io	[A4].	

Zupełnie	odmienne	zastosowanie	crowdsourcingu	zostało	wykorzystane	w	trakcie	implementacji	
gier	 Internetowych	 służących	 do	modelowania	 systemów	 dynamicznych.	 Opracowane	 zostały	
dwie	gry	Throw	the	Hamster	[A3]	oraz	Race	the	Hamster	[A1],	w	których	celem	graczy	było	zapro-
jektowanie	modelu	 infekcji	HCV.	Ponieważ	opracowywanie	modeli	matematycznych	 jest	 zada-
niem	wymagającym	specjalistycznej	wiedzy	z	zakresu	matematyki,	zadanie	to	zostało	przedsta-
wione	w	dużo	prostszej	formie.	 	Celem	gracza	było	zaprojektowanie	pojazdu	(odpowiednio	ra-
kiety	 kosmicznej	 lub	 samochodu	 wyścigowego)	 poprzez	 skonstruowanie	 drzewa	 technologii,	
które	mógł	dodawać	do	swojego	pojazdu.	Natomiast	wewnętrznie	w	grze,	drzewo	to	reprezento-
wało	wzór	matematyczny	opisujący	dany	model.	Po	jego	skonstruowaniu	model	był	oceniany	w	
oparciu	 o	 rzeczywiste	 dane	 kliniczne	 [32].	Dodatkowo	wprowadzono	możliwość	 przeglądania	
drzew	opracowanych	przez	innych	graczy	i	użycie	ich	do	budowy	własnych	modeli	co	pozwoliło	
na	 wykorzystanie	 fenomenu	 wiedzy	 tłumu	 (ang.	 wisdome	 of	 the	 crowd),	 który	 umożliwia	
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wykorzystać	zagregowaną	wiedzę	wielu	indywidualnych	osób	w	celu	osiągnięcia	jak	najlepszego	
rozwiązania	[33].	

Opracowane	zostały	dwie	wersje	gry.	Gra	Race	the	Hamster	usuwała	kilka	błędów	w	projekcie	gry	
Throw	the	Hamster,	które	zostały	zaobserwowane	w	czasie	eksperymentów	przeprowadzonych	z	
jej	udziałem.	Były	to	przede	wszystkim	niska	grywalność	(gra	była	mało	ciekawa	dla	graczy),	brak	
podglądu	funkcji	odpowiadającej	zbudowanemu	drzewu	oraz	konieczność	ręcznego	ustawiania	
wartości	parametrów.	Eksperymenty	przeprowadzone	z	wykorzystaniem	obu	gier	udowodniły,	
że	możliwe	jest	efektywne	wykorzystanie	crowdsourcingu	w	celu	modelowania	systemów	biolo-
gicznych.	Po	pierwsze,	udało	się	z	wykorzystaniem	kilkuset	graczy	opracować	model	lepszy	niż	
model	wygenerowany	 przez	wiodący	 algorytm	 programowania	 genetycznego	 [34].	 Po	 drugie,	
udało	się	wykorzystać	wiedzę	tłumu,	gdyż	najlepsze	rozwiązanie	powstało	jako	ciąg	wielu	ulep-
szeń	pewnego	rozwiązania	zaproponowany	przez	wielu	ludzi.	Dla	przykładu,	najlepsza	funkcja	
zaproponowana	przez	graczy	w	grze	Race	the	Hamster	to:	

𝑓(𝑡) = 649.23 − 1.03 ⋅ logL.^_ 𝑡 − 0.01 ⋅ 𝑡 + 𝑡 ⋅ 𝑡 ⋅ (−0.01) ⋅ 0.02 ⋅ 0.01.	

Wzór	powyższej	funkcji	nie	jest	uproszczony,	ponieważ	została	ona	przedstawiona	dokładnie	w	
takiej	formie,	w	jakiej	została	zdefiniowana	przez	gracza.	Szczegóły	dotyczące	zastosowanej	me-
todologii	i	wyników	gry	Throw	the	Hamster	zostały	opisane	w	publikacji	[A3],	a	Race	the	Hamster	
w	[A1].	W	drugiej	z	tych	publikacji	znajduje	się	również	spis	dziesięciu	zasad,	które	zostały	zdefi-
niowane	na	podstawie	analizy	wyników	obu	gier,	a	które	opisują	w	jaki	sposób	należy	projekto-
wać	gry	wykorzystujące	crowdsourcing	w	celu	rozwiązania	problemu	naukowego	(z	angielskiego	
tak	zwane	crowdsourced	serious	games	[35]).	

Opracowanie	nowej	wersji	teorii	hipercykli	

Teoria	hipercykli	opracowana	została	w	latach	70-tych	XX	wieku	przez	Manfreda	Eigena	jako	roz-
wiązanie	problemu	progu	błędu	(ang.	error	threshold)	w	pierwszych	systemach	replikujących	czą-
stek	RNA	[36],	[37].	Problem	ten	wynika	z	faktu,	że	cząsteczki	RNA	mutują	zbyt	szybko,	aby	być	
w	stanie	przechować	większe	ilości	informacji	bez	udziału	zaawansowanych	mechanizmów	ko-
rekty	błędów.	Szacuje	się,	że	na	prebiotycznej	Ziemi	(przed	pojawieniem	się	życia)	niemożliwe	
było	powstanie	sekwencji	dłuższych	niż	100	nukleotydów.	W	celu	zwiększenia	ilości	możliwej	do	
przechowania	informacji	zaproponowany	został	model	hipercyklu,	w	którym	informacja	przecho-
wywana	jest	w	kilku,	wzajemnie	powiązanych	sekwencjach	(patrz	Rysunek	6).	

	

RYSUNEK 6 PRZYKŁADOWY MODEL HIPERCYKLU ZŁOŻONY Z PIĘCIU SEKWENCJI [BY NSZOSTAK - OWN WORK, CC 
BY-SA 4.0, HTTPS://COMMONS.WIKIMEDIA.ORG/W/INDEX.PHP?CURID=41579114]. 

I2

I1

I4
I3

I5



Strona	13	z	19	
	

Zaproponowany	przez	Eigena	model	Hipercyklu	był	przez	wiele	lat	analizowany	i	rozwijany,	przy-
kładowo	przez	modelowanie	dodatkowo	etapu	translacji	lub	błon	ograniczających	możliwości	dy-
fuzji	cząstek.	Doprowadziło	to	do	sytuacji,	w	której	przez	wielu	różnych	badaczy	zaproponowane	
zostały	różne,	posiadające	niewielkie	różnice,	definicje	teorii	hipercykli,	w	tym	czasami	warianty	
wzajemnie	sprzeczne.	Nawet	definicja	powyższej	teorii	w	pracach	Eigena	była	rozbita	na	cztery	
różne	artykuły	[36]–[39]	stosujące	różne	oznaczenia.	Zdecydowanie	utrudniało	to	prowadzenie	
badań	wykorzystujących	teorię	hipercykli.	Dlatego	też	postanowiono	wykorzystać	kolekcję	Topic	
Pages	czasopisma	PLOS	Computational	Biology	w	celu	opracowania	i	opublikowania	ujednoliconej	
wersji	teorii	hipercykli.	Kolekcja	Topic	Pages	to	sekcja	czasopisma	poświęcona	publikowaniu	ar-
tykułów	opisujących	kluczowe	 z	punktu	widzenia	biologii	 obliczeniowej	 zagadnienia.	 Publiko-
wane	w	nich	artykuły	przechodzą	bardzo	rygorystyczny	proces	recenzji,	a	jej	cechą	charaktery-
styczną	jest	to,	że	artykuły	publikowane	są	nie	tylko	w	czasopiśmie,	ale	również	jako	strony	Wi-
kipedii.	Dla	autorów	oznacza	to	dużo	większy	wysiłek	związany	z	koniecznością	zachowania	po-
dwójnych	standardów	–	czasopisma	i	Wikipedii	oraz	konieczność	opracowania	artykułu	w	dwóch	
różnych	formatach.	Za	to	powyższy	sposób	publikacji	zdecydowanie	ułatwia	dostęp	do	informacji	
wszystkim	zainteresowanym	osobom	oraz	podnosi	jakość	informacji	przedstawianych	w	Wikipe-
dii.	

Opisane	powyżej	prace	zaowocowały	artykułem	[A2],	w	którym	zaproponowano	ujednolicony	
model	hipercyklu	opisany	poniższym	równaniem	różniczkowym:	

�̇�a = 𝑥a b𝑘a +c𝑘a,d
d

𝑥d −
1
𝑥
𝜙f,	

gdzie:	

𝑥 =c𝑥a
a

,	

𝑘a = 𝑓a − 𝑑a.	

W	powyższym	modelu	xi	oznacza	koncentrację	sekwencji	i-tej,	x	oznacza	koncentrację	wszystkich	
sekwencji,	ki	oznacza	przyrost	liczby	sekwencji	i-tej	stanowiący	różnicę	pomiędzy	liczbą	sekwen-
cji	powstających	w	skutek	samo-replikacji	(fi)	oraz	niszczonych	w	skutek	degradacji	(di).	ki,j	ozna-
cza	prędkość	produkcji	sekwencji	i-tej,	która	jest	katalizowana	przez	sekwencję	j-tą.	Natomiast	f	
oznacza	upływ	sekwencji	 z	 systemu,	który	gwarantuje	zachowanie	stałego	stężenia	sekwencji.	
Oprócz	powyższego	modelu	w	pracy	[A2]	opisane	są	jeszcze	modele	hipercyklu	z	translacją	oraz	
kompartmentami.		

Po	pozytywnym	przejściu	złożonego	procesu	recenzji	artykułu	uwzględniającego	recenzję	mery-
toryczną,	ocenę	jego	wartości	dla	Wikipedii	oraz	weryfikację	stylu	artykułu	na	podstawie	wytycz-
nych	Wikipedii,	został	on	opublikowany,	a	jego	sukces	przerósł	wszystkie	oczekiwania.	Po	pierw-
sze,	od	momentu	opublikowania	artykułu	oglądalność	strony	poświęconej	hipercyklom	wzrosła	
aż	dwukrotnie	 (patrz	Rysunek	7).	Po	drugie,	 artykuł	 został	 zgłoszony	do	publikacji	na	 stronie	
głównej	Wikipedii	w	sekcji	Did	you	know,	w	której	wyróżniające	się	artykuły	mogą	być	promo-
wane	przez	12	godzin.	Wymagało	to	przejścia	kolejnych	faz	recenzji,	tym	razem	dokonanych	przez	
doświadczonych	edytorów	Wikipedii,	jednak	ostatecznie,	gdy	artykuł	znalazł	się	na	stronie	głów-
nej	(Rysunek	9)	liczba	odwiedziny	strony	wzrosła	z	kilkudziesięciu	do	ponad	12	tysięcy	(patrz	
Rysunek	8).	W	końcu	statystyki	wyświetleń	i	cytowań	ze	strony	czasopisma	PLOS	Computational	
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Biology	świadczą,	że	mimo	że	jest	to	stosunkowo	nowy	artykuł,	jest	on	również	bardzo	przydatny	
dla	środowisk	naukowych.	

	

RYSUNEK 7 LICZBA ODWIEDZIN ANGIELSKIEJ STRONY WIKIPEDII NA TEMAT HIPERCYKLI PRZED I PO 
OPUBLIKOWANIU ARTYKUŁU W PLOS COMPUTATIONAL BIOLOGY (7 KWIETNIA 2016). MOŻNA ZAOBSERWOWAĆ, 

ŻE OPUBLIKOWANIE NOWEGO ARTYKUŁU PODNIOSŁO JEGO OGLĄDALNOŚĆ DWUKROTNIE. 

	

	

RYSUNEK 8 LICZBA WYŚWIETLEŃ ARTYKUŁU O HIPERCYKLU W DNIU, GDY ZOSTAŁ ON OPUBLIKOWANY NA STRONIE 
GŁÓWNEJ WIKIPEDII (2 MAJA 2016). TEGO DNIA ARTYKUŁ ZOSTAŁ OBEJRZANY PONAD 12 TYSIĘCY RAZY. 
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RYSUNEK 9 WIDOK GŁÓWNEJ STRONY WIKIPEDII Z ARTYKUŁEM O HIPERCYKLU OPUBLIKOWANYM W SEKCJI DID 
YOU KNOW. 

5. Omówienie pozostałych osiągnięć naukowo-badawczych  

5.1. Lista	prac	–	pozostałe	osiągnięcia	
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ods	 in	 Medicine,	 vol.	 11(2),	 pp.	 185-199,	 2010,	 doi:10.1080/17486700903170712.	 [IF	 2010:	
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and	algorithms	of	viral	infections),	Poznan,	Poland:	Nakom,	2012,	vol.	10,	ISBN:	978-83-89529-
98-5.		

	[O7]		S.	Wasik,	M.	Antczak,	J.	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.		

	[O8]	 	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.		

	[O9]		S.	Wasik,	M.	Antczak,	J.	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.		

	[O10]		S.	Wasik,	I.	Bladek,	T.	Chojnacki,	K.	Miazga,	J.	Szwachla,	and	J.	Blazewicz,	Platforma	Trochi-
lus:	 opracowywanie	metod	 estymacji	 parametrów	 systemów	biologicznych	 z	wykorzystaniem	
crowdsourcingu,	Raport	techniczny	Instytutu	Informatyki	Politechniki	Poznańskiej,	RB-5/16,	2016.		

	[O11]		S.	Wasik,	F.	Fratczak,	J.	Krzyskow,	and	J.	Wulnikowski,	Eksperymentalna	weryfikacja	me-
tod	modelowania	systemów	dynamicznych	z	wykorzystaniem	crowdsourcingu,	Raport	techniczny	
Instytutu	Informatyki	Politechniki	Poznańskiej,	RB-7/16,	2016.		
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p.	6.		

	[O14]		S.	Wasik,	Two	crowdsourcing	approaches	for	solving	optimization	problems,	in	Machine	
Learning	Reports	04/2015,	2015,	p.	16.		
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Blazewicz,	A	certain	model	of	HCV	virus	infection,	Institut	fur	Informatik,	Technische	Universitat	
Clausthal	2009.		

5.2. Opis	pozostałych	osiągnięć	
Wiele	z	wylistowanych	w	poprzedniej	sekcji	prac	związana	jest	z	podstawową	tematyką	badaw-
czą	habilitanta	prezentowaną	w	sekcji	4.3.3.	Najwyżej	punktowana	z	powyższych	prac	opubliko-
wana	w	czasopiśmie	PLOS	Computational	Biology	opisuje	doświadczenia	z	publikacją	artykułu	w	
sekcji	Topic	Pages	czasopisma	i	analizuje	zagadnienia	jak	możliwość	ta	wpływa	na	rozwój	Otwar-
tej	Nauki	[O1].	Tematyka	początków	życia	poruszana	jest	również	w	publikacji	przeglądowej	opu-
blikowanej	w	European	Review,	która	opisuje	różne	definicje	życia	i	stara	się	oszacować	prawdo-
podobieństwo	powstania	pierwszych	systemów	replikujących	cząstek	[O2].	Natomiast	podstawy	
matematyczne	symulowania	dyfuzji	w	takich	systemach	zostały	poruszone	w	publikacji	konfe-
rencyjnej	 [O13].	 	 Z	 kolei	 sama	 architektura	 systemów	 wieloagentowych	 mogących	 służyć	 do	
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przeprowadzania	takich	symulacji	została	opisana	na	podstawie	modelu	infekcji	HCV	w	publikacji	
konferencyjnej	[O15].	

W	trakcie	opracowywania	języka	ModeLang	wykonano	szczegółowy	przegląd	istniejących	forma-
tów	umożliwiających	zapisywanie	modeli	systemów	biologicznych.	Wyniki	tego	przeglądu	zostały	
opublikowane	przez	Current	Bioinformatics	w	publikacji	[O3].	

Bardzo	wysoko	cytowana	publikacja	opublikowana	w	BMC	Bioinformatics,	której	habilitant	jest	
współautorem	powstała	jeszcze	w	trakcie	studiów	doktoranckich	i	opisuje	bazę	danych	fragmen-
tów	i	struktur	RNA	nazwaną	RNA	Frabase	[O4].	W	ramach	opisanych	w	niej	prac	habilitant	był	
odpowiedzialny	za	opracowanie	metod	wizualizacji	danych	oraz	optymalizację	wydajności	algo-
rytmów	wykorzystywanych	przez	moduł	analityczny	przeszukujący	całą	bazę	danych.	

Dwie	publikacje	opisują	metodę	analizy	efektywności	terapii	infekcji	HCV	na	podstawie	różnorod-
ności	genetycznej	populacji	wirusa	obecnej	w	zainfekowanym	organizmie	[O5,	O16].	Metoda	opi-
sana	w	tych	publikacjach	stanowiła	ważny	element	rozprawy	doktorskiej.	Natomiast	wszystkie	
wyniki	będące	podstawą	nadania	stopnia	doktora	opisane	zostały	w	monografii	podsumowującej	
rozprawę	doktorską	wydanej	przez	wydawnictwo	NAKOM	[6].	Wyniki	te	były	również	podstawą	
do	przyznania	habilitantowi	Nagrody	Ministra	Nauki	i	Szkolnictwa	Wyższego.	

Analiza	 różnych	 aspektów	 działania	 platformy	 Optil.io	 oraz	 prezentacja	 wniosków	 z	 różnych	
przeprowadzonych	z	wykorzystaniem	tej	platformy	eksperymentów	znajdują	się	w	publikacjach	
[O7,	O8,	O9],	natomiast	podobne	analizy	dla	platformy	Trochilus	przedstawiono	w	raporcie	[O10].	
Temat	crowdsourcingu	 jest	 także	poruszany	w	publikacji,	w	której	opisano	wyniki	pierwszych	
analiz,	które	posłużyły	do	opracowania	gry	Throw	the	Hamster	[O11].	Natomiast	pierwsze	propo-
zycje	 architektury	 i	 projektu	 zarówno	 gry	Throw	 the	Hamster,	 jak	 i	 platformy	Optil.io	 zostały	
przedstawione	w	publikacji	[O14].	

W	końcu	jeden	z	wymienionych	raportów	przedstawia	pokrótce	zastosowanie	symulatora	wielo-
agentowego	do	symulowania	mechanizmu	odpornościowego	CRISPR-Cas	[40]	w	zmieszanych	po-
pulacjach	 różnych	 bakterii	 [O12].	 Raport	 ten	 opisuje	 krótko	 implementację	 symulatora	 oraz	
otrzymane	wyniki	w	trakcie	prac	prowadzonych	w	czasie	wakacyjnego	stażu	na	Uniwersytecie	
Luksemburskim.	
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