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Recenzja rozprawy doktorskiej pt. ,Informatyczna analiza danych
multiomicznych w oparciu o techniki uczenia maszynowego i metody
statystyczne” przedstawionej przez mgr inz. Jagode Glowacks — Walas

Recenzja niniejsza zostala sporzadzona na zlecenie Rady Naukowej Dyscypliny Infor-
matyka Techniczna i Telekomunikacja Politechniki Warszawskiej zgodnie z wymogami
ustawy dotyczacej procedur nadawania stopnia doktora. Recenzja ta sktada sie najpierw
ze skrotowego opisu merytorycznej zawartosci rozprawy, nastepnie zawiera moje uwagi
krytyczne dotyczace cech rozprawy, ktére stanowia pewne usterki czy niedociagniecia i
zakonczona jest podsumowaniem.

Opis rozprawy

Praca ztozona przez p. Glowacka-Walas jest obszerna, zawiera wyniki opublikowane
juz wezesniej w kilku publikacjach. Pomijajac rozdziat 1, stanowigcy wprowadzenie do
rozprawy, rozprawa sktada sie z kilku gltownych czesci (jak opisuje to sama autorka):

e Wstep metodologiczny w rozdziale 2.
e Wyniki prac w projektach EPISTOP i EPIMARKER w rozdziale 3.

e Wyniki eksperymentéw dotyczacych metod selekcji cech i uczenia zespotowego w
rozdziatach 4-5

e Model narzedzia PlayOmics w rozdziale 6 i przyktadowa implementacja potoku w
rozdziale 7.



Z punktu widzenia wktadu autorki do badari naukowych, niewatpliwie jej udziat w kon-
sorcjum EPISTOP i projektach zwigzanych z tym duzym przedsiewzieciem naukowym
zaowocowaly najbardziej widocznymi publikacjami. 7 drugiej strony, niestety te wyniki
budza najwicksze watpliwosci dotyczace metodologii. 7 kolei wyniki przedstawione w
pozniejszych rozdziatach, czy to wyniki symulacji i eksperymentow z rozdzialow 4-5, czy
implementacja narzedzia playOmics w rozdziatach 6-7, cechuja sie duzo lepszym warsz-
tatem obliczeniowym, cho¢ niestety nie maja takiego wplywu na srodowisko naukowe.

Z mojego punktu widzenia, wszystko co w rozprawie jest napisane, wskazuje, ze autorka
miata styczno$é z duzym projektem i rzeczywistymi danymi klinicznymi, co niestety -
mimo niewatpliwie duzego wysitku autorki wtozonego w konstrukcje efektywnych klasy-
fikatorow, nie doprowadzito do budowy modeli przetomowych dla predykcji lekoopornosci
czy stopnia dolegliwosci atakéw w badanych przypadkach. Niemniej, doswiadczenie zdobyte
przez autorke w tych projektach zaowocowato wykonaniem przez nig kolejnych ekspery-
mentéw (opisanych w rozdziatach 4-5) i przygotowanie narzedzia Playomics, ktore moze
postuzy¢ kolejnym badaczom. Trudno jednoznacznie ocenié, czy mozliwe bytoby uzyskanie
lepszych wynikow klasyfikacji w projekcie EPISTOP, jednak biorac pod uwage skaposé
dostepnych danych i trudnos$é niektoérych z probleméw, wydaje sie to bardzo prawdopodobne,
ze dla tych danych nie byloby to mozliwe.

Uwagi krytyczne

Istotna watpliwo$¢ dotyczaca wyboru modeli predykcyjnych na
podstawie testow permutacyjnych

Autorka przedstawia rozwigzanie korzystajace z “matych” modeli regresji logistycznej w
projekcie EPISTOP. Wykorzystuje tam “mate” modele regresji logistycznej i ocenia je na
podstawie testow permutacjyjnych. W szczegélnosci na rysunku 3.6, jesli dobrze rozu-
miem, przedstawia rozktad miary MCC na zbiorach testowych dla bardzo wielu modeli
i zwraca uwage na dominujaca warto$¢ 0, oznaczajaca niska jakos¢ predykcji. Poézniej
wykonuje testy na permutowanych danych i w ten sposéb wybiera prog, aby co najwyzej
5 procent klasyfikatorow losowych byto lepszych niz te wybrane ostatecznie. Nie jestem
przekonany, czy to jest wystarczajaca metoda. W szczegdlnoséi, gdyby okazalo sie, ze
rozktad testowych warto$ci MCC dla permutowanych danych jest podobny do tego na
wykresie 3.6, nalezaloby uznaé¢, ze zmienne objasniajace nie wnosza istotnej informacji
nt. zmiennej objasnianej i nie mozna bytoby wybiera¢ po prostu 5 procent najlepszych
losowych klasyfikatorow. Fakt, ze autorka sposrod 22100 modeli, ktore maja by¢ lepsze
niz 0.05 losowych wybiera 100 modeli, sugeruje, ze w istocie tych modeli jest okoto 0.05
co sugerowaloby, ze mamy do czynienia z niemalze losowymi klasyfikatorami.

Chcialbym, aby autorka jako$ odniosta sie do tej watpliwosci. Tzn. uwazam, ze nawet
jezeli w ostatecznym rozrachunku wynik tych badan jest negatywny (tzn. zaden z tych
modeli nie jest lepszy niz to czego spodziewamy sie w modelu zupetie losowym, bez



zwiazku pomiedzy zmiennymi objasniajacymi a objasnianymi), to nie przekresla catosci
dorobku doktorantki, ale jednak chciatbym wiedzie¢, czy tam naprawde jest jakas nielosowa
zaleznosé, czy jednak ostatecznie zwrocone modele w zasadzie nie réznia sie od tego,
czego mogliby$my sie spodziewaé, gdybysmy takie dane wygenerowali zupetnie losowo,
bez zwigzku pomiedzy zmienng objasniang i predyktorami.

Drobniejsze uwagi natury redakcyjnej i stylistycznej

W rozdziale 2, autorka opisujac dzialy takie jak genomika, transkryptomika i proteomika,
czyni to w sposéb niezmiernie skrotowy. Uwzglednia tu tez wytacznie typy danych, ktore
pozniej sama analizuje (pomijajac np. dane takie jak ChIP-Seq czy Hi-C). Ta czes¢
mogtaby zyska¢ na bardziej przekrojowym potraktowaniu materiatu.

W rozdziale 3, rysunek 3.3 przedstawia krzywe ROC dla 3 modeli: z 1 zmienna, wszystkimi
zmiennymi i “optymalny” z 6 zmiennymi. Niestety, krzywa ROC dla “optymalnego”modelu
jest wyraznie gorsza niz dla modelu z 1 zmienna. Autorka nie komentuje tego faktu, choé
powinna go zauwazy¢. Rozumiem, ze model wybrany poprzez optymalizacje MCC moze
sie nie sprawdzaé, ale jednak wymagatoby to jakiegos komentarza.

Autorka czesto uzywa sformulowania “adresowa¢” w znaczeniu bedacym kalka angielskiego
stowa “address”; czyli “znalez¢ rozwiazanie” czy “odpowiedzie¢ na watpliwosé”, co nie jest
zgodne z polskim znaczeniem tego stowa, ale pojawia si¢ coraz czeSciej w potocznej pol-
szczyznie.

Podsumowanie

Podsumowujac, praca mgr inz. Jagody Glowackiej-Walas podejmuje istotne problemy w
dziedzinie bioinformatyki. Mimo pewnych niedociagnie¢ i usterek, o ktorych pisatem
wczesniej, praca stanowi niewatpliwie wktad do dyscypliny informatyka w dziedzinie
nauk technicznych i swiadczy o tym, ze autorka uzyskata poziom wiedzy i samodziel-
nosci naukowej oczekiwany na etapie doktoratu. W zwiazku z tym uwazam, ze rozprawa
doktorska spelnia ustawowe wymagania wobec prac doktorskich i moze zostaé¢
skierowana do kolejnych etapéw przewodu doktorskiego.
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