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Tematyka i cel pracy, problem badawczy i jego znaczenie

Przedstawiona mi do recenzji rozprawa doktorska powstata na Wydziale Matematyki i Nauk Informacyjnych
Politechniki Warszawskiej pod kierunkiem Profesora Tomasza Gambina. Praca to powstata w formie tak
zwanego doktoratu wdrozeniowego i realizowana byta przez Doktorantke zatrudniona w firmie Transition
Technologies-Science (TTSI).

Tematyka rozprawy obejmuje analize danych multiomicznych za pomocg metod statystycznych oraz technik
uczenia maszynowego. Podstawowy cel analiz zwigzany byt z budowaniem modeli predykcyjnych
umozliwiajacych przewidywanie wystgpienia napadéw padaczkowych lub lekoopornosci oraz identyfikacje
biomarkeréw procesu chorobowego u dzieci ze stwardnieniem guzowatym, poréwnanie metod selekcji cech
w analizie multiomicznej oraz zaproponowanie techniki pozwalajacej na uzyskanie najlepszego zestawu
klasyfikatoréw w warunkach niekompletnosci danych.

Rozwdj bioinformatyki jest napedzany przez dynamiczny postep w technologiach wysokoprzepustowych,
ktére znaczaco zwiekszajg mozliwosci przetwarzania probek. Skutkuje to generowaniem ogromnych
wolumendw danych, wymagajacych zaawansowania specjalistycznych algorytmow do ich integracji i analizy.
Analiza danych multiomicznych odgrywa kluczowa role w zrozumieniu ztozonych proceséw biologicznych,
poniewaz umozliwia integracje informacji z réznych warstw molekularnych, takich jak genomika,
transkryptomika, proteomika i metabolomika. Dzieki temu podejsciu mozliwe jest uzyskanie szerszego
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obrazu funkcjonowania organizmu i poznanie kluczowych $ciezek molekularnych zwigzanych z badanymi
procesami co pozwala na identyfikacje nowych biomarkeréw i przez to przyczynia sie do rozwoju medycyny
spersonalizowanej i precyzyjnej. W przypadku choréb rzadkich, gdzie tradycyjne metody diagnostyczne
czesto zawodzg, analizy multiomiczne stanowig alternatywne narzedzie do odkrywania nowych
mechanizmdéw chorobotwdrczych i poprawy diagnostyki, a tym samym poprawy jakosci zycia pacjentow.

Mimo trwajgcego juz ponad dwie dekady rozwoju metod maszynowego uczenia oraz pojawienia sie coraz
wieksze] liczby dostepnych danych pochodzacych z réznych ,,omik”, efektywna integracja tych danych
pozostaje wyzwaniem. Techniczne i eksperymentalne btedy systematyczne, wprowadzone juz na etapie
zbierania danych, zwigzane z réinymi protokotami eksperymentalnymi przeprowadzanymi w réznych
laboratoriach, wymagajg zastosowania odpowiednich technik normalizacyjnych dla heterogenicznych
danych. Liczebnos¢ prdbek, znacznie przekraczajaca liczbe badanych pacjentéw, oraz zwigzana z tym , klgtwa
wielowymiarowosci”, nieodtgczny w analizie danych multiomicznych problem wystepowania brakujgcych
danych, a takze kwestie zwigzane z interpretowalnoscig wynikow zwracanych przez algorytmy powoduja, ze
analiza danych multiomicznych, a w szczegdlnosci wykorzystywanie jej w praktyce klinicznej, wcigz pozostaje
rzadkoscia.

W niniejszej rozprawie pani mgr inz. Jagoda Gtowcka-Walas podejmuje problematyke niektérych
z wymienionych powyzej wyzwan analizy danych multiomicznych. Przedstawione w rozprawie metody
koncentrujg sie na poszukiwaniu biomarkerdow przy analizie danych z pojedynczej omiki, opracowanie metod
wspomagajacych wybdr algorytmu selekcji cech, wykorzystanie technik uczenia zespotowego do analizy
zbioréw danych z brakujgcymi wartosciami oraz stworzeniu narzedzia PlayOmics umozliwiajgcego budowe
modeli predykcyjnych. W kontekscie coraz wiekszych mozliwosci eksperymentalnych pozwalajgcych na
analize réznych omik oraz wystepujacej luki miedzy stosowaniem wynikow zintegrowanej analizy danych
w zastosowaniach klinicznych, wybrany problem badawczy jest istotny i aktualny oraz bez watpienia wpisuje
sie w obecne trendy w dziedzinie bioinformatyki oraz biologii obliczeniowej.

Charakterystyka rozprawy
Przedstawiona praca doktorska sktada sie osmiu rozdziatéw.

Pierwszy rozdziat stanowi wprowadzenie do rozprawy i koncertuje sie przedstawieniu cel i zakres pracy, tezy
pracy, wktad autorki w powstate rozwigzania oraz dane analizowane w ramach doktoratu.

Rozdziat drugi zatytutowany jest ,Podejscia i wyzwania w analizie multiomicznej”. W rozdziale tym,
stanowigcym wprowadzenie do tematyki pracy, doktorantka przedstawia kluczowe aspekty zwigzane
z przetwarzaniem i interpretacjg danych multiomicznychm, ogdlny kontekst analiz multiomicznych oraz
opisuje rodzaje danych omicznych wraz z metodami ich przetwarzania. Nastepnie omawia zastosowania
analiz multiomicznych w medycynie i biologii. Kolejne podrozdziaty skupiajg sie na etapach przetwarzania
danych, w tym na przygotowaniu i eksploracji danych, redukcji wymiarowosci oraz modelowaniu, ktére
obejmuje analize statystyczng, uczenie maszynowe, ocene i walidacje modeli, a takze ich zastosowania
w praktyce klinicznej i interpretowalnos$é. Przedstawione sg gtdwne wyzwania analizy, takie jak duzy rozmiar
i ztozonos¢ danych, efektywna integracja danych omicznych, mata liczba prébek (szczegdlnie w kontekscie
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chordb rzadkich), problem brakujgcych danych oraz niezbalansowanie klas. Rozdziat konczy sie oméwieniem
dobrych praktyk i rekomendacji dla analizy danych multiomicznych, ktére majg na celu poprawe jakosci i
efektywnosci badan.

Rozdziat trzeci ,Faza badawczo-rozwojowa” opisuje wyniki badan wykonanych w ramach projektu EPISTOP
oraz EPIMARKER. W projekcie EPIMARKER doktorantka petnita role kierownika projektu ze strony firmy TTSI.
W ramach projektu EPISTOP analizowano dane transktyptomiczne, proteomiczne, wybrane dane
metabolomiczne, miRNA oraz analizowano DNA. W ramach prac poréwnano klasyfikatory XGBoost, Lasso
oraz regresje logistyczng. Finalnie analizy poréwnawcze wykonano dla klasyfikatoréw w oparciu o regresje
logistyczng dla wszystkich mozliwych jedno- dwu- i trzyelementowych kombinacji zmiennych. Z kolei opisane
w doktoracie badania wykonane w ramach projektu EPIMARKER, gdzie analizowano dane kliniczne,
proteomiczne, miRNa oraz RNA. Zastosowano tu dwa podejscia: budowa jednego duzego modelu
wykorzystujgcego wszystkie cechy, ktdére pozostaty po etapie filtrowania. To podejscie przyniosto
niezadowalajgca jako$¢ predykcji. Budowa wielu matych modeli regresji logistycznej (z dwoma lub trzema
zmiennymi wejsciowymi). To podejscie zostato przyjete w oparciu o obiecujgce wyniki uzyskane przy uzyciu
matych modeli w projekcie EPISTOP. W obydwy projektach, duzym wzywaniem byta niewielka liczba
pacjentow (34 i 65) w obydwu projektach.

W kolejnym rozdziale pt. ,,Metody selekcji cech w analizie multiomicznej” doktorantka koncentruje sie na
problemie, jakim jest wysoka wymiarowos¢ danych multiomicznych, gdzie liczba cech czesto znacznie
przekracza liczbe prébek (p»n). W rozdziale tym przedstawiono wyniki dla analiz poréwnania metod selekgji
cech dla pieciu otwartych zbioréw danych wykonanych w ramach pieciu eksperymentéw: (1) poréwnanie
wybranych metod selekcji cech (jednowymiarowe: AUC, IG; wielowymiarowe: MRMR; wbudowane: RF,
Lasso; oraz DIABLO) w réznych ustawieniach. (2) Analiza pokrywania sie oraz typéw cech omicznych
wybranych przez rézne metody, aby zrozumiec ich stabilno$¢ i tendencje do preferowania okreslonych typow
danych. (3) Badanie czy uwzglednienie niekompletnych obserwacji w zbiorach danych moze poprawié wyniki
klasyfikacji, ze szczegdélnym uwzglednieniem metod jednowymiarowych (AUC, 1G), ktdre radzg sobie z
brakujgcymi danymi. (4) Analiza wptywu redukcji liczby probek na wydajnosé¢ réznych metod selekcji cech.
(5) Poréwnanie czasu obliczeniowego wymaganego przez rézne metody selekcji cech. W podsumowaniu,
stwierdzono, ze nie istnieje jedna uniwersalna metoda selekcji cech i zawsze nalezy wybiera¢ metode selekcji
cech w oparciu o charakterystyke zbioru. Rdwnoczesnie zostato stworzone narzedzie symulacyjne narzedzia
wspomagajace proces wyboru wtasciwej metody selekcji cech.

Rozdziat 5 ,Metody uczenia zespotowego adresujace braki danych” poswiecony jest metodom uczenia
zespotowego, ktére sg stosowane w celu rozwigzania problemu brakéw danych w analizie multiomicznej.
W rozdziale analizowano dwa gtdwne podejscia do wyboru zespotu klasyfikatoréow: statyczne i dynamiczne.
Problem selekcji statycznej polega na wyborze statego zestawu klasyfikatorow przed fazg predykcji.
Doktorantka zaproponowata tu modyfikacje powszechnie stosowanej metryki mierzgcej niezgodnos$¢ miedzy
klasyfikatorami. Kluczowym pomystem byto traktowanie brakujgcych predykcji jako formy niezgodnosci
miedzy modelami. W ten sposdb proces selekcji ma na celu znalezienie kolejnych klasyfikatorow do zespotu,
ktore mogg dokonywac predykcji dla obserwacji, ktérych poprzednie modele nie byly w stanie przetworzy¢
z powodu brakujgcych danych. Selekcja dynamiczna polega na wyborze podzbioru klasyfikatoréw z puli dla
kazdej nowej obserwacji na podstawie jej charakterystyki, w tym wzorca brakujgcych danych.
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W szczegdlnosci do oceny probki wykorzystywane sg tylko takie modele, ktére dla danej wykorzystujg te
dane, ktdre dostepne sg sg dla danej prébki. Eksperymenty w rozdziale pigtym przeprowadzono gtdwnie na
rozszerzonej wersji zbioru danych BRCA z TCGA, ktdéry zawierat dane dotyczace zmiennosci liczby kopii
(BRCAR). Aby symulowac scenariusze z wiekszg liczbg brakujgcych danych, zaréwno zbiory walidacyjne, jak
i testowe poddano losowemu maskowaniu, zapewniajgc, ze co najmniej 20% wierszy dla kazdej omiki zawiera
brakujgce wartosci. Ocena zaproponowanych metod koncentrowata sie na liczbie brakujgcych predykcji
w zbiorze testowym oraz doktadnosci dokonanych predykcji. Wyniki wykazaty, ze zaproponowane podejscie
do selekcji statycznej, szczegblnie z wykorzystaniem poprawionej metryki Misscorr, byto skuteczne
w minimalizowaniu brakujgcych predykcji przy zachowaniu dobrej doktadnosci klasyfikacji przy mniejszym
rozmiarze zespotu klasyfikatoréw w poréwnaniu z poleganiem wytgcznie na jakosci predykcji

Przedostatni rozdziat rozprawy pt. ,Konstrukcja potoku przetwarzania — playOmics” zawiera opis pakietu
R o nazwie playOmics. Narzedzie to zostato stworzone, aby rozwigza¢ wyzwania napotykane w analizie
danych multiomicznych, wykorzystujgc doswiadczenia z projektow EPISTOP i EPIMARKER. Gtéwnym celem
playOmics jest uproszczenie procesy analizy ztozonych danych omicznych, umozliwienie budowy skutecznych
modeli predykcyjnych, jednoczesnie priorytetyzujgc interpretowalnos¢, tatwosé uzycia i powtarzalnosc analiz
w celu identyfikacji markeréw prognostycznych. Etapy analizy multiomicznej, ktdre umozliwia narzedzie to
przygotowanie danych, selekcja cech, trenowanie i walidacja modeli. W odniesieniu do wynikéw
przedstawionych w ramach pracy doktorskiej w narzedziu zaimplantowano metode tworzenia niewielkich
m-czynnikowych modeli regresji logistycznej, narzedzie symulacyjne wspomagajgce selekcje cech, oraz
narzedzie wyboru modeli do analizy danych brakujacych przy uzyciu metrki Misscor. Dziatanie pakietu
playOmics zaprezentowano dla zbioréw danych BRCA oraz THCA.

Recenzowana praca stanowi doktorat wdrozeniowy, dlatego istotnym elementem oceny jest tu czy
przedstawione rozwigzania zostaty zaimplantowane w postaci narzedzia i wykorzystane w ramach
istniejgcych, praktycznych projektéw. W rozdziale 6, oméwionym powyzej, opracowane metody zostaty
zaimplemtowane w pakiecie PlayOmics, w rozdziale 7 ,Implementacja playOmics w projekcie DIPGen”
opisano wykorzystanie narzedzia playOmics jako jednego z modutéw systemu analizy danych
wykorzystywanego w projekcie DIPG koordynowanym przez Centum Zdrowia Dziecka w Warszawie.

Ostatni rozdziat pracy zwiezle opisuje wnioski z wykonanych analiz oraz kierunki dalszych prac.

Opinia o rozprawie

Nalezy podkreslié, iz problem, ktérego podjeta sie rozwigza¢ Doktorantka jest niewatpliwie wazny i wpisujgcy
sie w trendy najnowszych badan w dziedzinie. Analiza danych multiomicznych, mimo duzego potencjatu
i zaawansowanych technologii pomiarowych, wcigz nie jest szeroko stosowana w praktyce klinicznej ze
wzgledu na ztozonos¢ i heterogenicznos¢ danych, trudnosci w integracji roznych warstw omicznych oraz
problemy z brakujgcymi danymi. Dodatkowo, analiza ta wymaga duzych zasobdw obliczeniowych, a modele
predykcyjne czesto sg trudne do interpretacji klinicznej, co ogranicza ich praktyczne zastosowanie. Wreszcie,
dla wielu choréb brakuje wystarczajgcej liczby prébek do wiarygodnej walidacji i generalizacji wynikow.
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Przedstawiona mi do oceny praca doktorska adresuje niektére z wyzwan zwigzanych z analizg danych
mutliomicznych. W rozdziale trzecim autorka mierzy sie z praktycznymi problemami analizy danych
multiomicznych w chorobach rzadkich, zwigzanymi z czestg w realnych projektach koniecznoscig analizy
niewielkiej liczby probek pacjentéw. Rozdziat czwarty opisuje opracowanie narzedzia symulacyjnego, ktore
wspiera uzytkownikéw w wyborze odpowiednich metod selekcji cech dla ich specyficznych zbioréw danych
multiomicznych. W rozprawie przedstawiono wptyw réznych metod selekcji cech na wyniki klasyfikacji oraz
wskazéwki dotyczgce ich wyboru w zaleznosci od charakterystyki danych. Rozwigzanie to odpowiada na
wyzwania zwigzane z wysokg wymiarowoscig danych oraz brakiem jednej, uniwersalnie optymalnej metody
w analizie multiomicznej. Rozdziat pigty przedstawia badania dotyczgce zastosowania algorytmdw uczenia
zespotowego w celu rozwigzania problemu brakujgcych danych w zbiorach danych multiomicznych.
Zaproponowano zmodyfiowang metryke rdéznorodnosci klasyfikatoréw, uwzgledniajgcg szczegdlnie
obserwacje niezaklasyfikowane z powodu brakujgcych danych. Opisane w tym rozdziale prace stanowig
wktad w trwajgce wyzwanie zwigzane z analizg niekompletnych zbioréw danych multiomicznych. Stworzone
w ramach pracy narzedzie playOmics zostato zaprojektowane z silnym naciskiem na zwiekszenie
interpretowalnosci analiz oraz zapewnienie reprodukowalnosci. Zaimplementowanie graficznego interfejsu
uzytkownika (GUI), szczegdtowe rejestrowanie przebiegu eksperymentéw oraz generowanie wigczenie do
pakietu narzedzi pozwalajgcych na interpretowalnie wynikdw modeli (wartosci SHAP) bezposrednio
odpowiadajg na potrzebe bardziej przejrzystych i zrozumiatych analiz multiomicznych, gdzie
reprodukowalnosc jest kluczowa dla walidacji i dalszego wykorzystania wynikdéw badan. Przy ocenie pracy
nalezy tez zwrdéci¢ uwage na praktyczne aspekty przedstawionych badan.

W ostatniej czesci rozprawa prezentuje zastosowanie narzedzia playOmics (jako elementu aplikacji
GeneSense) w projekcie DIPGen do klasyfikacji binarnej pacjentow na podstawie danych multiomicznych.
Demonstruje to rzeczywistg przydatnos¢ i zastosowanie playOmics w $rodowisku badan klinicznych,
szczegdlnie w kontekscie choroby rzadkiej. Ponadto, metodologie klasyfikacji oparte o budowe niewielkich
m-czynnikowych modeli regresji logistycznej zaimlpementowane w playOmics byly wczesniej
wykorzystywane w projektach EPISTOP i EPIMARKER, co jest kolejnym argumentem wskazujgcym, ze
zaprojektowane przez panig mgr. inz. Jagode Gtowackg-Walas metody wykorzystywane sg do poszukiwania
nowych biomarkeréw w projektach naukowych.

Spis literatury sktada sie ze 138 pozycji. Jak na prace doktorska, nie jest to duzy przeglad, jednak oddaje on
aktualny stan wiedzy w zakresie, ktérego dotyczy rozprawa. Wiele z cytowanych pozycji to prace najnowsze
co stanowi dowdd na to, iz Doktorantka orientuje sie w aktualnych badaniach prowadzonych w tematyce
rozprawy. Swiadczy to réwniez o tym, ze problem, ktérego podjetfa sie rozwigzaé oraz wykorzystane w tym
celu metody wpisujg sie w najnowsze trendy badan zwigzanych z analizg i integracjg danych multiomicznych.

Pozytywnie tez oceniam fakt, iz kody zrédtowy metod narzedzia playoOmics zostat udostepnione srodowisku
naukowemu na platformie GitHub wraz z konfiguracjg pozwalajgcg na uruchomienie narzedzia w kontenerze.

Podsumowujac, uwazam, iz w swojej pracy Doktorantka zastosowata odpowiednie metody badawcze w celu
rozwigzania problemu oceny efektywnosci réznych metod statystycznych oraz technik uczenia maszynowego
w analizie danych multiomicznych w obszarach selekcji cech oraz brakujgcych danych. Cel rozprawy zostat
osiggniety. Zastosowane w pracy podejscia do przetwarzania danych wskazujg na dobrg znajomos¢ przez
Doktorantki nowoczesnych i efektywnych metod stosowanych w dziedzinie biologii obliczeniowe;j.
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Uwagi krytyczne i dyskusyjne

Nalezy podkresli¢, ze problem, ktory podjeta sie rozwigza¢ mgr inz. Jagoda Gtowacka-Walas jest niewatpliwie
wazny i trudny i na poczatku tej czesci chciatbym podkresli¢, ze nie znalaztam w przedstawionych wynikach
zadnych zasadniczych btedéw merytorycznych. Wszystkie ponizsze uwagi wynikajg z checi podjecia dyskusji
i dialogu na temat niektdérych aspektow pracy. Uwagi te nie obnizajg mojej pozytywnej oceny pracy.

Za istotny mankament pracy uwazam w czesci teoretycznej raczej dos¢ staby przeglad literatury zaréwno dla
metod selekcji cech jak i metod radzenia sobie z brakujgcymi danymi w analizie danych multiomicznych,
a takze brak szerszego poréwnania zaproponowanych rozwigzan z metodami state-of-the-art. Przynajmniej
w przypadku prac zwigzanych z oméwieniem metod selekcji cech Doktorantka jako jedng z metod do
porownania wybrata metode DIABLO, ktdora dedykowana jest do analizy danych multiomicznych. Natomiast
w rozdziale zwigzanym z podejsciem do problemu brakujgcych wartosci, zaproponowana metoda nie jest
porownywana do zadnych innych znanych z literatury metod radzenia sobie z brakujgcymi danymi, a w pracy
nie podjeto nawet dyskusji teoretycznej pordwnujacej zaproponowane podejscie z istniejgcymi metodami.
Istnieje wiele prac przegladowych, np. praca przegladowa Flores et al. [10.3389/frai.2023.1098308], czy
praca Hornung et. al. [doi.org/10.1002/wics.1626], obie z nich cytowane w rozprawie, ktére omawiajg szereg
metod wykorzystywanych do radzenia sobie z problemem brakujgcych danych.

W przypadku wielokrotnego budowania modeli istnieje ryzyko, ze jeden z kilku tysiecy testowanych modeli
przypadkowo dopasuje sie do dodanych dajgc nadmiernie optymistycznie wyniki. W pracach opisanych
w rozdziale trzecim zastosowano odpowiednie metody mitygacji takiej sytuacji przez zastosowanie symulacji
Monte Carlo oraz wykorzystywanie oddzielnego zbioru walidacyjnego. Czy stworzone w ramach doktoratu
narzedzie PlayOmics zawiera mechanizmy wymuszajgce na uzytkowniku stosowanie metod przeciwdziatania
przeuczeniu modeli?

W pracy podkreslono waznosé interpretacji wynikéw zwracanych przez modele. W pracy mozliwosé
interpretowalnos¢ zostata zrealizowano z jednej strony poprzez zaproponowanie interpretowalnych modeli
regresji, a z drugiej przez zaimplementowanie metody SHAP w narzedziu PlayOmics. Czy w analizach
przeprowadzonych i przedstawionych w ramach pracy doktorskiej dla zbioréw BRCA i THCA uzyskane wyniki
pokrywaty sie? Jesli nie, co mogto by¢ przyczyna réznic?

Uwagi redakcyjnie:

W podrozdziale 4.6 warto by byto umiesci¢ rekomendacje w zbiorczej tabeli, utatwitoby to podsumowanie
i synteze wnioskow uzyskanych w ramach badan przeprowadzanych w rozdziale 4.

Dobrze bytoby zadbac o bardziej staranne przygotowanie rysunkow do pracy. Cze$¢ z pokazanych na nich
wynikéw jest trudno zinterpretowac (np. rys 4.5), dla niektérych ,ucieto” opisy osi (np. rys 6.4 D, rys 6.7), a
czes¢ informacji jest nieczytelna (rys 6.4 Ci F)
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Podsumowanie

Pani mgr inz. Jagoda Gtowacka-Walas przedstawita rozprawe doktorskg rozwigzujacg aktualny problem
naukowy, ktéra przyczyni sie do rozwoju reprezentowanej dyscypliny naukowej. Rozprawa zawiera
oryginalne rozwigzanie problemu naukowego, a Doktorantka wykazata, ze zaréwno posiada ogdlng wiedze
teoretyczng w dyscyplinie informatyka techniczna i telekomunikacja jak i umiejetnos¢ prowadzenia pracy
naukowej.

Pani mgr inz. Jagoda Gtowacka-Walas jest wspétautorkg 9 publikacji naukowych, w tym w trzech z nich
wystepuje 3 jako cztonek konsorcjum EPISTOP. Jedna z tych publikacji zostata opublikowana w prestizowym
czasopismie Nature Communications, gdzie pani mgr inz. Jagoda Gtowacka-Walas posiada pierwsze
autorstwo wspdtdzielone. Jest to niewatpliwie duze osiggniecie. Wg bazy danych Scopus wiekszos$¢
z czasopism, w ktérych publikuje doktorancka to czasopisma z dziedziny medycyny, neurologii, pediatrii co
wskazuje na aplikacyjny charakter przeprowadzonych praciich silne powigzanie z projektem. Ponadto wyniki
prac zostaty zaimplementowane w postaci narzedzia i wykorzystane do analizy danych w projekcie
naukowym. W doktoratach wdrozeniowych, biorgc pod uwage charakter prac, ktére koncertujg sie bardziej
na aspekcie wdrozenia produktu, zwyczajowe wymagania publikacyjne sg zwykle nizsze niz w przypadku
doktoratéow tradycyjnych. Dlatego tez bardzo wysoko oceniam fakt, iz Doktorantka podjeta wysitek
publikacyjny zakorczony sukcesem w tak dobrych czasopismach.

Biorac pod uwage ocene przedstawiong w niniejszej recenzji, stwierdzam, ze przedstawiona do oceny praca
doktorska w petni odpowiada warunkom okreslonym w Art. 187 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo
o szkolnictwie wyzszym i nauce (tekst jednolity Dz. U. z 2024 r. poz. 1571 z pézn. zm.) i na tej podstawie
wnosze do Wysokiej Rady Naukowej Dyscypliny Informatyka Techniczna i Telekomunikacja Politechniki
Warszawskiej o dopuszczenie mgr inz. Jagody Gtowackiej -Walas do dalszych etapéw przewodu doktorskiego.

dr inz. hab. Aleksandra Gruca, prof. PS.

Signed by /
Podpisano przez:

Aleksandra Helena
Gruca )
Politechnika Slaska

Date / Data:
2025-03-20 16:31




		2025-03-20T16:31:40+0100




