prof. dr hab. inz. Jerzy Nawrocki Poznan, 12 wrze$nia 2026 r.
Instytut Informatyki
Politechnika Poznanska

Recenzja osiggnie¢ naukowych

dra Marka Nowickiego

1. Wstep

Niniejsza recenzja powstala w odpowiedzi na uchwale nr 7/2026 Rady Naukowej IPI PAN. Zgodnie z
art. 221 ust. 8 ustawy Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce, skupie sie na odpowiedzi na nastepujace
pytanie!:

Czy osiggniecia naukowe dra Marka Nowickiego, pod wspélnym tytutem Paradygmat PGAS
programowania réwnoleglego w jezyku Java: rozwdj i analiza biblioteki PCJ na przykladzie wy-
branych algorytmow, w tym bioinformatycznych, stanowia znaczny wklad w rozwéj informatyki
technicznej i telekomunikacji?

Pojecie znacznego wkladu jest nieprecyzyjne. Aby choé troche temu zaradzié¢, postuze sie nastepujacymi
kryteriami pomocniczymi i zwiazana z nimi 3-stopniowsa skala ocen:

« oryginalnos$é osiggnie¢ naukowych (bardzo wysoka, na dobrym poziomie, zbyt mala);
o poprawnos$é metodyczna (wzorcowa, wystarczajaca, niewystarczajaca);
« znaczenie osiagnieé¢ (donioste, niebagatelne, pomijalnie male).

Osiagniecia Habilitanta dotycza obliczenr wysokiej wydajnosci (ang. High Performance Computing, w
skrécie HPC). Sg to obliczenia wykonywane réwnolegle na systemach wielordzeniowych, od pojedynczych
wezléw po klastry sktadajace sie z setek lub tysiecy wezléw obliczeniowych. Jednym z paradygmantéw
programowania obliczen HPC jest model pamieci PGAS (ang. Partitioned Global Address Space), w
ktérym system sklada sie ze zbioru réwnolegle dzialajacych elementéw przetwarzajacych (np. w jezyku
Java beda one widoczne jako watki obliczeniowe) i kazdy element przetwarzajacy ma w swojej pamieci
wyodrebniony obszar, do ktérego inne elementy przetwarzajace maja bezposredni dostep (jest to rodzaj
rozproszonej pamieci wspoétdzielonej).

Cho¢ przedstawiony do oceny cykl artykuléw [1-7] jest bardzo spdjny, mozna w nim wyodrebnié¢ dwa
osiagniecia?:

e Opracowanie, przy wspoétudziale niezyjacego juz prof. Piotra Baly i dra f.ukasza Gorskiego, biblioteki
PCJ (ang. Parallel Computing in Java) ulatwiajacej programowanie obliczen HPC w jezyku Java w
oparciu o paradygmat PGAS. Jest to, méwiac jezykiem ustawy, oryginalne osiagniecie konstrukcyjne.
Biblioteka PCJ w wersji 5.3.4 jest dostepna na platformie GitHub?, a jej opis z punktu widzenia
programisty mozna znalezé m.in. w pracach [2, 6].

e Empiryczna ocene wydajnosci oprogramowania budowanego z wykorzystaniem biblioteki PCJ. To
osiggniecie ma forme cyklu powiazanych tematycznie artykuléw naukowych, do ktérego zaliczam
publikacje [1, 3-5, 7].

W dalszej czeéci recenzji przedstawiam ocene tych osiggnieé¢ z perspektywy wspomnianych kryteriéw
pomocniczych.

1Zgodnie z przywolanym ust. 8 recenzent nie powinien oceniaé¢ aktywnoéci naukowej, dziatalnoéci dydaktycznej itp.
2Identyfikacja dwéch osiggnieé jest o tyle wazna, ze pojawiajg sie interpretacje art. 219 ust. 1 ustawy méwiace, ze Habilitant

powinien mieé¢ przynajmniej dwa osiagniecia stanowiace znaczny wkiad w rozwéj dyscypliny naukowej [Gurdek-2022].
3https://github.com/hpdcj/PCJ
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2. Oryginalno$¢ osiggniec

Uwaga 1. Z punktu widzenia wkladu w rozwéj informatyki, oryginalnosé biblioteki PCJ jest na dobrym
poziomie.

Uzasadnienie. Ocena oryginalnosci sprowadza si¢ do poréwnania danej propozycji z analogicznymi rozwiazaniami
opracowanymi przez innych autoréw. W przypadku biblioteki oprogramowania mozna wyrdznié¢ oryginalno$é
koncepcji (tzw. programming model) oraz oryginalnosé implementacji. Przy ocenie wktadu w rozwéj dyscypliny
naukowej, koncepcja narzedzia (w tym przypadku biblioteki) wydaje si¢ wazniejsza niz jego implementacja, ale
bez implementacji ocena znaczenia koncepcji jest trudna. Moja ocena oryginalnoéci biblioteki PCJ wynika ze
spostrzezen przedstawionych ponizej. Kazde spostrzezenie ma forme pojedynczego zdania, po ktérym znajduje sie
kroétkie uzasadnienie. Mozliwe, ze na bazie tych spostrzezen kto$ ocenitby bibliotek¢ PCJ wyzej niz ja.

« W sferze koncepcji, biblioteka PCJ jest bardzo podobna do biblioteki SHMEM i jej pochodnych.

Prawdopodobnie pierwsza bibliotekg implementujacg paradygmat PGAS byla biblioteka SHMEM. Zostala
opracowana przez Cray Research Inc. w 1994 roku, by utatwié¢ programowanie superkomputeréw Cray T3D
i T3E [Parzyszek-2003, Chapman-2010]. Oparcie biblioteki PCJ na paradygmacie PGAS oznacza, ze wiele
pomystéw i decyzji projektowych, lezacych u podstaw biblioteki SHMEM, znajdziemy réwniez w bibliotece
PCJ, a takze w innych bibliotekach bazujacych na tym paradygmacie, jak GPSHMEM [Parzyszek-2003] czy
OpenSHMEM [Chapman-2010]. Do najwazniejszych cech biblioteki SHMEM widocznych w bibliotece PCJ
nalezy:

— model SPMD (ang. Single Program Multiple Data);

— zalozenie, ze obliczenia sa realizowane przez tzw. elementy przetwarzajace (ang. processing elements),
ktérym w PCJ odpowiadaja watki; jedne i drugie sa ponumerowane od 0 do N — 1 i obie biblioteki oferuja
funkcje okreslajace ich liczbe (czyli warto$é N) oraz numer danego elementu/watku (w PCJ te funkcje
nazywaja sie PCJ.threadCount () i PCJ.myId());

— model rozproszonej pamieci wspétdzielonej: kazdy element przetwarzajacy (a w PCJ watek) ma pamieé
podzielong na czes$é lokalna (prywatnag) i wspétdzielong (dostepna innym elementom); adresujac zmienna
wspdéldzielong nalezy wskazaé numer elementu przetwarzajacego oraz adres zmiennej w danym elemencie;

— przesylanie danych miedzy elementami przetwarzajacymi jest realizowane na zasadzie komunikacji jedno-
stronnej (ang. one-sided communication): jedli element przetwarzajacy A inicjuje przestanie danych do lub
z elementu B, to wykonuje cala operacje sam, bez angazowania elementu B;

— wlaczenie do biblioteki operacji kolektywnych, takich jak barrier, broadcast, scatter oraz operacji redukcji
(w bibliotekach SHMEM i GPSHMEM sa one ograniczone do predefiniowanej listy siedmiu operacji
[Parzyszek-2003]: and, or, xor, sum, prod, min, max).

Nalezy jednak podkreslié, ze:

— biblioteka PCJ zawiera sporo nowych rozwigzan nieobecnych w bibliotekach SHMEM, GPSHMEM
i OpenSHMEM, jak na przyklad mozliwo$¢ podzialtu watkéw na grupy i ustalania ich kolejnosci w
ramach grupy za pomoca jednej operacji, dostosowanie operacji redukcji do struktury wezel-watek poprzez
wykonywanie redukcji najpierw w obrebie weztéw, a dopiero potem miedzy weztami, jak tez organizacje
weztow w drzewa binarne, co bardzo przyspiesza komunikacje;

— biblioteki SHMEM, GPSHMEM i OpenSHMEM sg dostepne w jezykach C, C++ i Fortran. Nie znalaztem
pracy, ktéra wspominaltaby o dostepnosci tych bibliotek w jezyku Java.

o Najprawdopodobniej PCJ jest druga na $wiecie (po APGAS) biblioteka udostepniajaca paradygmat
PGAS w jezyku Java.
Z przegladu literatury wynika, ze pierwsza byla biblioteka APGAS (Asynchronous PGAS), nad ktérg prace
rozpoczeto juz w 2007 roku [Saraswat-2010]. W 2011 roku ukazala si¢ praca opisujaca system Cluster Superscalar
(ClusterSs) zaimplementowany w jezyku Java z wykorzystaniem tej biblioteki [Tejedor-2011]. O wczesnej
dostepnosci biblioteki APGAS w jezyku Java swiadczy réwniez fakt, ze jezyk X10, dla ktdérego zostata ona
opracowana, byl implementowany na zasadzie kompilacji do jezyka Java lub C++ [Tardieu-2015]. Natomiast,
jak pisza autorzy biblioteki PCJ [Nowicki-2016], pierwsze prace nad bibliotekq PCJ rozpoczely sie na przelomie
wrzesnia i paidziernika 2011 roku, czyli w czasie, gdy biblioteka APGAS juz istniata i byla uzywana (rok
pé7niej ukazala sie pierwsza praca na temat PCJ [Nowicki-2012]). Daleki bytbym jednak od stwierdzenia, ze
biblioteka PCJ jest wzorowana na APGAS, chociazby z tego wzgledu, ze praca [Saraswat-2010] opisuje APGAS
w doéé¢ abstrakcyjny sposéb (bez zadnego przyktadu) i przedstawia go w Scistym powiazaniu z jezykiem X10.
Przed opracowaniem PCJ istniala jeszcze biblioteka Global Arrays bazujaca na paradygmacie PGAS i w jednej
z prac na jej temat jest informacja sugerujaca dostepnosé tej biblioteki réwniez w jezyku Java [Nieplocha-2006]
(za pomoca narzedzia Babel i jezyka SIDL opracowanych w Lawrence Livermore National Laboratory), jednak
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trudno znalezé informacje potwierdzajace istnienie aplikacji napisanych w jezyku Java i korzystajacych z
tego rozwiazania. Co wigcej, autorzy Babel/SIDL w pracy [Epperly-2012] pisza, ze integracja z jezykami
bazujacymi na paradygmacie PGAS stanowi spore wyzwanie i wymieniaja kilka jezykéw programowania, ale
nie wspominaja o bibliotece Global Arrays, wiec sugestie dotyczaca dostepnosci tej biblioteki w jezyku Java
nalezy rozumie¢ jako potencjalng dostepnosé.

Sposéb deklarowania wspdéldzielonych pél w PCJ jest zdecydowanie inny niz w APGAS.

Aby zilustrowaé te teze, postuze sie przykladem zawartym w pracy [Nowicki-2016] (pozwolitem sobie na
drobne zmiany) — jest on pokazany w formie listingu 1. Odpowiednik tego kodu dotyczacy biblioteki APGAS
ma postaé listingu 2 — jest to uproszczona wersja kodu wygenerowanego przez ChatGPT (GPT-5.6 Sol,
OpenAl). Zasadnicza réznica, ktéra rzuca sie w oczy, to korzystanie przez PCJ z mechanizmu adnotacji
(GRegisterStorage i @Storage), z ktérego w ogdle nie korzysta APGAS.

W bibliotece PCJ obliczenia maja forme zbioru wspétbieznie realizowanych zadan, ktére sa implementowane
jako watki jezyka Java. Przyjeto model SPMD i kod wykonywany przez zadania ma forme klasy implementujacej
interfejs StartPoint. Klasa ta ma pola prywatne i niektére z nich moga sta¢ si¢ widoczne globalnie. Wskazanie
nazw pél widocznych globalnie odbywa sie¢ za pomoca typu wyliczeniowego poprzedzonego adnotacja @Storage.
Listing 1 zawiera deklaracje pola table, ktérego nazwa staje si¢ widoczna globalnie wskutek zadeklarowania
jej jako elementu typu wyliczeniowego DaneWspoldzielone i umieszczenia nazwy tego typu (w tym przypadku
Przyklad.DaneWspoldzielone) na lidcie argumentéw adnotacji @RegisterStorage. W omawianym przyktadzie
kazde zadanie (watek) ma dwa pola: wspomniane pole table oraz pole sum — to ostatnie jest widoczne tylko
lokalnie w danym zadaniu. Referencja do utworzonej dynamicznie tablicy znajduje sie tylko w kopii pola table
nalezacej do zadania nr 0; w pozostalych zadaniach pole table ma warto$¢ null.

W bibliotece APGAS podstawowym mechanizmem sa tzw. miejsca (ang. places), reprezentujace obszary
pamieci wspéldzielonej (w APGAS/Java miejsce jest typowo implementowane jako osobna JVM, czyli osobny
proces z wlasng pamiecia i watkami). Aktywna czeScia modelu sa tzw. czynnosci (ang. activities), bedace
jednostkami wspotbieznego wykonania; w danym miejscu moze byé¢ wykonywanych réwnolegle wiele czynnosci,
obstugiwanych przez znajdujace sie¢ w nim watki robocze. W pamieci danego miejsca moga znajdowaé sie obiekty
zawierajace dane dostepne dla wykonywanych tam czynnosci (na listingu 2 jest to obiekt klasy SharedData z
polem table). W analizowanym przyktadzie funkcja at(place(0), ...) wykonuje w miejscu place(0) trzy
instrukcje, ktére powoduja utworzenie w tym miejscu obiektu klasy SharedData zawierajacego referencje do
utworzonej tablicy. Aby utworzy¢ zmienna lokalng sum w czynnosciach wykonywanych we wszystkich miejscach
(podobnie jak w wersji PCJ pole sum wystepowalo we wszystkich watkach), nalezy odpowiednia czynnosé
uruchomié¢ w petli dla wszystkich miejsc.

Jak wida¢, sposoby deklaracji pdl (zmiennych) w obu bibliotekach sa skrajnie rézne.

QRegisterStorage (Przyklad.DaneWspoldzielone.class)
public class Przyklad implements StartPoint {
@Storage (Przyklad.class)
enum DaneWspoldzielone {

table // deklaracja nazwy pola widocznego globalnie

}
private int[] table; // deklaracja pola ’table’ (bedzie w kazdym watku)
private long sum; // deklaracja pola ’sum’ (bedzie w kazdym watku)
@0Override
public void main() throws Throwable {

if (PCJ.myId() == 0) { // tworzenie tablicy table (tylko w watku nr O0)

table = new int[PCJ.threadCount ()];

}

}

Listing 1: Przyklad deklaracji pola widocznego globalnie — wersja PCJ (na podstawie [Nowicki-2016]).



public class PrzykladPGAS {

static class SharedData { // deklaracja danych dostepnych globalnie
int [] table; }

public static void main(String[] args) {
System.setProperty(Configuration.APGAS_PLACES, "2");
// Tworzenie tablicy ’table’ w place (0)
GlobalRef <SharedData> data =

at (place(0), () -> { SharedData d = new SharedData();

d.table = new int[places().size()];
return new GlobalRef<>(d);
F D

finish(() -> { for (Place p: places())
asyncAt(p, () -> { long sum; } ); } );
}

Listing 2: Przyklad deklaracji pola widocznego globalnie — wersja APGAS.

« Biblioteki PCJ i APGAS réznia sie sposobem dostepu do wspdtdzielonych pél.

Biblioteka PCJ implementuje tzw. komunikacje jednostronng (ang. one-sided commaunication). Jesli zadanie A
chce przesta¢ dane do zadania B lub pobraé je z zadania B, to samo inicjuje i wykonuje odpowiednia operacje,
bez koniecznosci wykonywania odpowiadajacej jej operacji przez zadanie B. W bibliotece APGAS jest inaczej.
Jesli zadanie A chce zmodyfikowaé dane znajdujace sie¢ w miejscu B lub odczytaé ich wartosé, to uruchamia w
miejscu B czynno$¢ wykonujaca odpowiednia operacje na tych danych.

Te réznice dobrze widaé¢ na poziomie kodu. Zacznijmy od PCJ. Zalézmy, ze tablica table jest w zadaniu o
numerze 0 (patrz listing 1) i jakie§ zadanie chce przesta¢ do komérki tej tablicy o indeksie 5 liczbe 777. W
przypadku biblioteki PCJ instrukcja przestania wygladalaby nastepujaco:

PCJ.put (777, O, DaneWspoldzielone.table, 5);

Biblioteka APGAS wymaga w tym przypadku uruchomienia czynnosci w miejscu, w ktérym znajduje sie
ta tablica — zgodnie z listingiem 2 jest to miejsce o numerze 0. Doktadniej méwiac, w miejscu o numerze
0 znajduje sie obiekt wskazywany przez uchwyt data, zawierajacy tablice table. Realizujac wspomniane
przypisanie za pomoca biblioteki APGAS, odpowiednia instrukcja, dostosowana do deklaracji z listingu 2,
mialaby nastepujaca postaé¢ (warto$cia data.home() jest place(0)):

at (data.home (), () -> { data.get().table[B] = 777; 1});

Pierwszy parametr funkcji at () wskazuje miejsce, w ktérym ma zosta¢ wykonana czynno$é, natomiast drugi
okresla wykonywany w tym miejscu kod (zapisany za pomoca wyrazenia lambda).
« Wktlad Habilitanta w powstanie i rozwéj biblioteki PCJ jest dominujacy.
Moja opinia wynika z nastepujacych faktow:
— W autoreferacie habilitant nie wymienia zadnego istotnego pomystu dot. biblioteki PCJ, ktérego autorem

bytaby inna osoba.

— We wszystkich pracach wchodzacych w sktad cyklu powigzanych tematycznie artykuléw naukowych Habili-
tant jest jedynym lub pierwszym wspétautorem, mimo ze nie jest to zgodne z porzadkiem alfabetycznym,
co wskazuje na jego wiodaca role.

— Z danych dostepnych na stronie GitHub* wynika, ze jest tylko dwéch wspétautoréw kodu biblioteki PCJ,
Habilitant oraz promotor Jego rozprawy doktorskiej prof. Piotr Bata, przy czym Habilitant wprowadzit
14 633 linii kodu a prof. Piotr Bala 270 i Habilitant usunal 9 117 linii kodu, a Jego promotor jedna.

O

Uwaga 2. Oryginalnosé prac poswieconych ocenie wydajnosci biblioteki PCJ jest bardzo wysoka.

Uzasadnienie. Najbardziej oryginalne i pomystowe wydaja mi sie nastepujace rozwigzania:

HPV-KITE. Waznym problemem bioinformatyki jest wykrycie, ktére sposréd genotypéw opisanych przez
sekwencje referencyjne sa obecne w badanej prébce. Specyfika tego problemu jest fakt, ze probka jest zbiorem
setek tysiecy lub nawet milionéw odczytéw (czyli krétkich sekwencji nukleotydowych lub biatkowych).
Przedstawione w pracy [7] podejscie opiera sie na dwéch gltéwnych pomystach: masowej réwnolegtosei
(osiagane]j przez zastosowanie biblioteki PCJ w $rodowisku superkomputeréw) i zastosowaniu indeksu

“4https://github.com/hpdcj/PCJ-tests/graphs/contributors?from=10%2F01%2F2015
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Tversky’ego (jest to indeks podobienistwa dwdch zbioréw; w programie HPV-KITE zaréwno sekwencje
wchodzace w sktad probki, jak i pojedyncze elementy zbioru referencyjnego dzieli si¢ na krétkie podstowa
zwane k-merami i w ten spos6b powstaja zbiory, do ktérych mozna zastosowaé indeks Tversky’ego). Wydaje
sie, ze pomyst z dzieleniem dtugiej sekwencji na k-mery i stosowaniem indeksu Tversky’ego mozna by tez
wykorzystaé jako podstawe metody wyszukiwania sekwencji referencyjnych, stanowiacej alternatywe dla
czesei funkcjonalnoéci BLAST.

PCJ-BLAST. Innym waznym problemem bioinformatyki jest dopasowanie sekwencji nukleotydowych (lub
biatkowych), czyli znalezienie w referencyjnym zbiorze sekwencji tych, ktére sa najbardziej podobne (daja
si¢ dopasowaé) do sekwencji pelniacej rolg zapytania. Prawdopodobnie najbardziej znanym narzedziem w
tym zakresie jest program BLAST opracowany w NCBI (National Center for Biotechnology Information).
Wykorzystuje on wspo6tbiezno$é na poziomie watkéw i jest przystosowany do obliczen na pojedynczym wezle.
Opracowany przez dra Marka Nowickiego i prof. Piotra Bale program PCJ BLAST [1] umozliwia efektywna
prace programu BLAST w $rodowisku bardzo wielu weztéw bez zmiany kodu programu BLAST. Jest to,
oparta na PCJ, warstwa orkiestracji obliczeri rozproszonych, w ktérej watek rozpraszajacy (ang. scatterer)
przydziela zadania BLAST watkom roboczym (ang. workers), a te uruchamiaja wspotbiezne procesy
wykonujace oryginalny program NCBI BLAST. Oceniajac oryginalno$¢ PCJ-BLAST trzeba braé¢ pod uwage,
ze podobne rozwiazania, majace na celu zwiekszenie skalowalnosci BLAST w $rodowisku wielu weztéw
obliczeniowych, istnialy juz wczesniej, jak np. mpiBLAST [Darling-2003].

PCJ-BLAST mozna interpretowaé jako podejscie pokrewne Divisible Load Theory [Robertazzi-2003]: wyko-
rzystuje ono podzielnosé problemu dopasowywania sekwencji, lecz zamiast statycznego szeregowania zadan
stosuje podejscie dynamiczne.

Pozostale rozwiazania réwniez maja duza doze oryginalnosci, ale jest ona na nieco nizszym poziomie. W pracy [3]
Habilitant zaproponowal réwnolegte sortowanie duzych wolumenéw danych bedace alternatywa, dla Hadoop TeraSort.
Jest to ciekawa praca prezentujaca wyniki nietrywialnych eksperymentéw, ale algorytm TeraSort byl juz znany
wczesniej. W pracy [4] przedstawiono wyniki badan nad wydajnoscia biblioteki PCJ w $rodowisku chmurowym
na przyktadzie Amazon AWS EC2 oraz Linaro Developer Cloud. Przygotowanie tych eksperymentéw wymagato
duzej wiedzy eksperckiej, ale od strony algorytmicznej jest to nieco mniej nowatorskie, gdyz w eksperymentach
wykorzystano znane rozwigzania (dla tamania szyfru DES metode "na silte", dla szybkiej transformaty Fouriera
algorytm Takahashi and Kanady, dla zliczania stéw podejscie map-reduce). Praca [5], podobnie jak wczedniej
omawiane prace, ma charakter eksperymentalny i jej celem byto zbadanie wydajnoéci biblioteki PCJ. Wykorzystane
w eksperymentach algorytmy obejmowaly Game of Life (automat komérkowy), znajdowanie parametréw dla
matematycznego modelu nicienia C. Elegans z wykorzystaniem algorytméw genetycznych (na podstawie pracy
[Rakowski-2017]) oraz trenowanie 3-warstwowe] sztucznej sieci neuronowej z wykorzystaniem TensorFlow, stuzacej
do rozpoznawania recznie pisanych cyfr.

O

3. Poprawnos$¢ metodyczna

Uwaga 3. Poprawno$é metodyczna dotyczgca biblioteki PCJ jest wystarczajgca.

Uzasadnienie. Koncepcja biblioteki PCJ ewoluowala i ten proces ewolucji zostal elegancko opisany w autoreferacie.
Kolejna zaletg, od strony metodycznej jest udostepnienie kodu Zrédtowego biblioteki wraz z krotkimi programami
testujacymi za posrednictwem platformy GitHub.

Do perfekcji brakuje udostepnienia testéw regresyjnych (to mégtby by¢ temat pracy inzynierskiej). Szkoda tez, ze
na platformie GitHub jest tylko najnowsza wersja biblioteki (5.3.4) — przydaloby sie udostepnienie wezeéniejszych
wersji, m.in. 4.1.0, ktéra byta wykorzystana do implementacji PCJ-BLAST (mogtaby sie przydaé do dalszych
prac badawczych, a jest niekompatybilna z wersja 5.3.4 ze wzgledu na inny sposéb deklarowania pél dostepnych
globalnie). O

Uwaga 4. Poprawno$é metodyczna prac dotyczgcych oceny jakosci biblioteki PCJ jest wystarczajgca.

Uzasadnienie. Ocene jakosci biblioteki PCJ przeprowadzono w szeregu bardzo interesujacych eksperymentéw
wykorzystujac niebanalne problemy (patrz uzasadnienie uwagi 2). Ten bardzo pozytywny obraz psuje nieco brak
perfekcji metodycznej.

Aby mozna bylo powiedzieé, ze praca jest wzorcowa od strony metodycznej, rozwazany w niej problem powinien
by¢ jasno sformutowany. Jest to o tyle wazne, ze wida¢ wtedy granice miedzy problemem a algorytmem, co



daje podstawe do poréwnan z innymi rozwiazaniami. Ponadto takie podejécie utatwia zrozumienie zagadnienia
informatykom, ktérzy nie sa specjalistami w danej dziedzinie zastosowan (np. genetyce).

Mo6j "niedosyt metodologiczny"budzi przede wszystkim praca na temat algorytmu HPV-KITE [7]. Pozostale prace
dotycza znanych probleméw i algorytméw ich rozwiazywania. Praca [7] jest inna. Z jednej strony jest to kolejny
przyktad wykorzystania biblioteki PCJ i eksperymentalnej oceny jej wydajnosci, ale z drugiej strony (i to jest
wielka warto$¢ tej pracy), autorzy proponuja nowe podejécie do przeszukiwania referencyjnego zbioru sekwencji
nukleotydowych lub biatkowych na podstawie prébki. Bez klarownego opisu problemu trudno jest informatykowi
zorientowac sie, na czym dokladnie polega problem i czym on sie rézni od problemu rozwigzywanego wczeéniej
analizowanym programem BLAST czy PCJ-BLAST. Ponizej postaram sie dokladniej przedstawi¢ moje zastrzezenia
i oczekiwania.

Praca [7] ma nastepujaca strukture:

o Introduction

e Material and methods

o Sequence data indexing
e Datasets

o FExperimental setup

e Parallelization

e Performance assessment
o Results

o Discussion

e Conclusion

W zadnym z rozdzialéw nie ma jasno sformutowanego problemu (nie ma go tez w autoreferacie). W sekcji Material
and methods jest jedynie co§ w rodzaju zarysu problemu (’rapid scanning of large genome datasets to identify HPV
sequences’ i dalej ‘fast and accurate HPV detection’). Przyklad precyzyjnego sformutowania problemu zawartem w
ramkach 1 i 2. Ramka 1 przedstawia ogélna wersje problemu, niezalezna od sposobu, w jaki probka pobrana od
pacjenta jest dopasowywana do zbioru referencyjnego zawierajacego sekwencje nukleotydéw znanych wariantéw
wirusa.

Ramka 1. Przykladowa definicja problemu wykrywania genotypéw

Niech ¥ = {A,C,G,T, N} oznacza alfabet nukleotydowy.

Sekwencja referencyjna jest para (n,s), gdzie n jest nazwa genotypu (np. HPV213), a s € X" opisuje
sekwencje nukleotydow.

Referencyjny zbiér sekwencji, R, jest niepustym skoficzonym zbiorem sekwencji referencyjnych (n, s).
Kazda nazwa genotypu, n, wystepuje w R co najwyzej raz.

Nazwy genotypéw, N(R), jest to zbidr nazw wystepujacych w zbiorze referencyjnym R, czyli N(R) = {n :
(n,s) € R}.

Prébka, P, jest niepustym skoriczonym zbiorem tréjek (id,r,q) odpowiadajacych rekordom jednego lub
wiekszej liczby plikéw FASTQ. W kazdej tréjce r € X* opisuje odczyt (ang. sequencing read), czyli
krétka sekwencje nukleotydéw uzyskang w procesie sekwencjonowania, id jest identyfikatorem odczytu,
natomiast ¢ jest ciagiem ocen jakosci jego poszczegdlnych elementéw (|g| = |r|). W praktyce prébka
moze zawiera¢ miliony elementow.

GroundTruth(P, R) jest zbiorem nazw genotyp6w ze zbioru referencyjnego R, ktére faktycznie sa obecne w
materiale biologicznym, z ktérego uzyskano prébke P (GroundTruth(P, R) C N(R)).

Ogodlny problem wykrywania genotypéw

Dane: probka P i referencyjny zbiér sekwencji R.
Wynik: zbiér genotypéw obecnych w materiale biologicznym, z ktérego uzyskano prébke P, czyli zbidr
GroundTruth(P, R).

W pracy [7] zaproponowano heurystyczng metode rozwiazania tego problemu. Polega ona na dzieleniu sekwencji
nukleotydéw prébki oraz sekwencji nukleotydéw ze zbioru referencyjnego na spdjne podciagi (podstowa) o tej samej
dlugosci i poréwnywaniu powstatych zbioréw za pomoca indeksu Tversky’ego. W ramce 2 pokazano, jak mogtaby
wygladaé¢ formalna specyfikacja tej heurystyki. Nie jest to doktadny opis podejscia opisanego przez Habilitanta. W
pracy [7], z nieznanych powodéw (nie podano ich ani w pracy [7], ani w autoreferacie), zdecydowano, ze zbiér
k-meréw dla prébki P bedzie tworzony na podstawie konkatenacji odczytéw prébki, a nie jako suma zbioréw.
Zabieg ten mozna potraktowaé jako trick implementacyjny. Ma on jednak swoje negatywne konsekwencje:



o Konkatenowanie odczytéw zawartych w prébce moze prowadzi¢ do pojawienia si¢ sztucznych k-merdw, ktérych
w prébee nie ma. Na przyktad ciag GAC nie jest spéjnym podciagiem ciagu ACTG ani ACTT, ale jest
podciaggiem powstalym z konkatenacji tych ciagéw.

e Sztuczne k-mery zalezg od kolejnosci, w jakiej odbywa sie¢ konkatenacja (podciag GAC powstanie ze wspo-
mnianych ciagéw tylko wtedy, gdy do ciagu ACTG zostanie dotaczony ciag ACTT, a nie na odwrét). Pojawia
sie zatem niepozadana zalezno$éé¢ wyniku od arbitralnej kolejnoéci odczytow, mimo ze kolejnosé odczytéw nie
ma znaczenia biologicznego.

Trzeba jednak zaznaczy¢, ze wyniki eksperymentalnej oceny algorytmu HPV-KITE przedstawione w pracy [7] sa
tak dobre, iz wplyw sztucznych k-meréw na wyniki detekcji wirusa wydaje si¢ pomijalnie maty (jest to troche
zaskakujace, ale trudno z faktami dyskutowad). Zatem nalezy uznaé, iz mozliwosé pojawienia sie sztucznych
k-mer6w ma bardziej znaczenie metodologiczne niz praktyczne.

Ramka 2. Specyfikacja heurystyki bazujgcej na biozgodnosci Tversky’ego

Przyjmijmy, ze referencyjny zbiér sekwencji, R i probka P sa zdefiniowane jak w ramce 1. Wprowadzamy
dodatkowe terminy pomocnicze:

Shingles, (s), gdzie s € £ i k jest dodatnig liczbg calkowita, oznacza zbiér wszystkich spéjnych podciagéw
(podstéw) ciggu s o dtugosci k. Element tego zbioru nazywamy k-merem. Jezeli k > |s|, to Shingles, (s) =
.

Zbiér odczytéw prébki, Q(P), jest niepustym skonficzonym zbiorem wszystkich odczytéw zawartych w
prébee P, czyli Q(P) = {r: (id,r,q) € P}.

Zbiér k-meréw dla prébki P, oznaczany jako SampleShingles, (P), jest zdefiniowany nastepujaco:

SampleShingles, (P) = U Shingles, (r).
reQ(P)
Biozgodnoscia Tversky’ego sekwencji referencyjnej (n, s) z probka P nazywamy warto$¢ BTy ((n, s), P)
okreslong nastgpujaco:

__ |SampleShingles, (P) N Shingles (s)]

B ((n, 5) P) |Shingles, (s)|

Jest to szczegblny przypadek indeksu Tversky’ego dla parametréw a =01i 8 = 1.

Porzadkowanie genotypéw za pomocg biozgodnosci Tversky’ego

Dane: prébka P, referencyjny zbiér sekwencji R oraz dodatnia liczba catkowita k (k < |s| dla kazdego
(n,s) € R)
Wynik: zbiér par

Ranking,(P,R) = {(n,b) :(n,s) ER AN b= BTk((n, s),P)}

uporzadkowany wg nierosngcych wartosci biozgodnosci Tversky’ego, b.

Inna kwestia zwiagzang z zaproponowang w pracy [7] heurystyka jest niejednoznaczno$é¢ opisu wyniku. W sekcji
Discussion ostatnie zdanie brzmi nastepujaco:

The output for each sample contains pathogens starting from the one with the highest Tversky index
value and the next ones in descending order.

Zdanie to sugeruje, ze wynikiem HPV-KITE jest ranking patogenéw i specyfikacja HPV-KITE zawarta w ramce 2
bazuje na tej sugestii. Watpliwosci wynikaja z nastepujacego zdania zwartego w sekcji Sequence data indexing:

A threshold was set at 10% wviral coverage.
Zgodnie z tym zdaniem wynikiem nie jest ranking obejmujacy wszystkie analizowane patogeny, lecz podzbiér zbioru
nazw patogenéw N (R), zalezny od progu 7, bedacego dodatkowa dana wejSciowa, czyli zbiér Detectedy, - (P, R)

okreslony nastepujaco:

Detectedy, - (P, R) = {n: (n,s) € R A BTk((n,s),P) > 7'}.

Poniewaz zbiér Detectedy, (P, R) mozna przedstawi¢ jako:

Detectedy, - (P, R) = {n : (n,s) € R A (n,b) € Rankingr(P,R) AN b> 7'}.

-7 -



zatem mozliwe, ze najpierw powstaje Rankingy(P, R), a dopiero potem tworzy sie zbiér Detectedy, (P, R). Szkoda,
ze w pracy [7] nie przedstawiono tego w jasny sposéb.

Kolejna staboscia metodyczna jest brak jasnego okreslania celu przeprowadzanych eksperymentéw, klarownego
formutowania wnioskéw i analizy zagrozen dla poprawnosci tych wnioskéw. Jesli chodzi o eksperymenty opisane w
pracy [7], to ich cel opisany w sekcjach Introduction i Material and methods - jesli dobrze go rozumiem - mozna by
przedstawié¢ na przyklad w nastepujacy sposéb:

Celem eksperymentéw byto poréwnanie metody HPV-KITE z programami Diamond i Kraken2 pod
wzgledem dokladnosci (ang. accuracy) i czasu przetwarzania (ang. time) z wykorzystaniem:

« finiskiego zbioru danych DNA [30],

o szwedzkiego zbioru RNA-Seq [29],

e zbioru TCGA RNA-Seq

o 222 kompletnych genoméw referencyjnych typéw HPV pobranych z bazy PaVE i stuzacych jako

referencyjny zbiér w formacie FASTA.

Pierwsze dwa zbiory pelnily role prébek, a ostatni zostal wykorzystany jako referencyjny zbiér
sekwencji.

Kolejna staboscia metodyczna jest brak jasno sformutowanych spostrzezeri (hipotez formutowanych w oparciu o
wyniki eksperymentéw) i analizy zagrozen dla ich poprawnosci (ang. validity threats). Mimo wskazanych stabosci,
biorac pod uwage nietrywialnosé algorytméw wykorzystanych w eksperymentach, uwazam ze mozna uznaé, iz te
eksperymenty sa na dobrym poziomie (ale nie sa perfekcyjnie opisane).

Skoro mowa o poprawnosci metodycznej to mam jeszcze jedna drobng uwage. Chodzi o analize algorytmu TeraSort
w pracy [3]. Jesli sortujemy n elementéw, to liczba porcji (ang. buckets), p, na ktére je podzielimy nie moze by¢
wieksza niz n. Zatem plogp < nlogn i ztozono$é najgorszego przypadku opisana w [3] jako O(nlogn + plogp)
upraszcza sie do zwyklego O(nlogn). O

4. Znaczenie osiggnieé

Uwaga 5. Znaczenie biblioteki PCJ jest niebagatelne.

Uzasadnienie. Biblioteka PCJ ma waznego konkurenta, jakim jest APGAS. Ponadto sporo oprogramowania w
obszarze HPC powstaje z wykorzystaniem jezykéw C, C++ i Fortran (w réznych wersjach), a tam jest dostepna
biblioteka OpenSHMEM, tez oparta na paradygmacie PGAS. Konkurencja jest wiec duza. Uwazam jednak, ze
znaczenie biblioteki PCJ jest niebagatelne, co wynika z nastepujacych faktéw:

o Biblioteka PCJ w wersji 3 zostala wyrézniona nagroda HPC' Challenge Class 2 Award: Best Productivity
— Most FElegant Solution na miedzynarodowej konferencji SC14 — The International Conference for High
Performance Computing, Networking, Storage and Analysis (Supercomputing 2014).

« Biblioteke PCJ wykorzystano w eksperymentach przeprowadzonych bez udzialu Habilitanta [Istrate-2017,
Posner-2018], co pokazuje, ze ta biblioteka potrafi sie postugiwaé nie tylko jej autor, a ponadto $wiadczy o, moze
jeszcze nie wielkim ale juz widocznym, zainteresowaniu srodowiska naukowego i jest dobrym prognostykiem na
przysztosc.

O

Uwaga 6. Znaczenie prac Habilitanta, dotyczgcych wykorzystania biblioteki PCJ i oceny jej wydajnosci
jest niebagatelne.

Uzasadnienie. Wiele prac Habilitanta skupia si¢ na ocenie wydajnosci biblioteki PCJ i pokazaniu jej mozliwosci.
Wzbogacaja one nasza wiedze o mozliwosciach biblioteki PCJ, co jest wazne, ale wydaje sie, ze dla oséb, ktére
nie sg zainteresowane ta bibliotekg nie majg one zbyt duzego znaczenia praktycznego. Jednak dwa rozwiazania
wykraczajg poza ocene biblioteki i maja spory potencjal praktyczny. Mam na mysli HPV-KITE i PCJ-BLAST.

HPV-KITE Znaczenie tego narzedzia wydaje sie by¢ znacznie bardziej ogélne niz tylko wykrywanie w prébce
wirusa HPV. Szkoda, ze taka przyjeto nazwe, bo to moze ograniczy¢ zainteresowanie tym narzedziem.
Prawda jest, ze eksperymenty byly prowadzone na zbiorach zwigzanych z wirusem HPV i w oparciu o
takie dane byla przeprowadzana kalibracja tego algorytmu (mam na mysli np. dlugos$é k-meréw). Mam
jednak nieodparte wrazenie, ze metode HPV-KITE mozna zastosowaé nie tylko do wykrywania wirusa HPV.
Przeprowadzone eksperymenty pokazuja duzy potencjatl tego rozwiazania, ktére moze by¢ zapewne dalej
doskonalone.



PCJ-BLAST Jest to bardzo ciekawe rozwiazanie, ktére w bardzo istotny sposéb przyspiesza obliczenia realizowane
przez NCBI BLAST w $rodowisku wieloweztowym. Wydaje sie, ze w czasach intensywnego rozwoju terapii
spersonalizowanych bazujacych na genetyce, znaczenie takich narzedzi jak NCBI BLAST bedzie rosto.
Jednak oceniajac znaczenie PCJ-BLAST trzeba pamigtaé, ze istnieja rozwiazania konkurencyjne, jak np.
ElasticBLAST przyspieszajacy obliczenia BLAST w érodowisku chmurowym?, czy wspomniany wczeéniej
mpiBLAST dzialajacy na klastrach komputerowych®.

O

5. Podsumowanie

Biorac pod uwage wyniki szczegétowej oceny biblioteki PCJ i prac omawiajacych przeprowadzone ekspe-
rymenty, uwazam ze osiaggniecia naukowe dra Marka Nowickiego pod wspdlnym tytutem

Paradygmat PGAS programowania réwnoleglego w jezyku Java: rozwdj 1 analiza biblioteki PCJ
na przykladzie wybranych algorytmdow, w tym bioinformatycznych,

stanowia znaczny wklad w rozwdj informatyki technicznej i telekomunikacji i w zwiazku z tym popieram
nadanie Mu stopnia doktora habilitowanego.
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