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Recenzja osiggnie¢ pana doktora Karola Kozaka w zwigzku z
Jego ubieganiem sie o nadanie stopnia doktora habilitowanego
w dziedzinie nauk biologicznych w dyscyplinie biotechnologia

Ocena formalna

Przedmiotem niniejszej recenzji jest ocena osiggnie¢ naukowo-badawczych i
dydaktycznych Pana doktora Karola Kozaka, ktory ubiega si¢ o nadanie stopnia doktora
habilitowanego w dziedzinie nauk biologicznych w dyscyplinie biotechnologia na Wydziale

Biotechnologii Uniwersytetu Wroctawskiego.

Przedstawione do oceny materialy i dokumenty zostaly przygotowane zgodnie z
wymogami formalnymi okreslonymi w Ustawie z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. Nr 65, poz.
595, ze zmianami Dz. U. z 2005 r. Nr 164, poz. 1365, Dz. U. z 2010 r. Nr 96, poz. 620 i Nr
182, poz. 1228, Dz. U. z 2011 r. Nr 84, poz. 455 oraz Dz. U. z 2011 r. Nr 196 poz. 1165).
Mam jednak pewne zastrzezenia dotyczace formy samego autoreferatu w wersji polskiej, w
ktorym zdarzyly sie bledy jezykowe i stylistyczne. Pojawily si¢ niewlasciwie uzyte terminy i
niepotrzebne powtorzenia. Ponadto autoreferat w jezyku polskim i angielskim nie zawsze

doktadnie sobie odpowiadaty.

Ponizszg recenzje sporzadzono zgodnie z art. 16 ust. 1 Ustawy o stopniach naukowych
i tytule naukowym stosujgc kryteria oceny ujgte w rozporzadzeniu Ministra Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego z dnia 1 wrzesnia 2011 roku w sprawie kryteriow osiagnig¢ osoby

ubiegajgcej si¢ o nadanie stopnia doktora habilitowanego (Dz. U. Nr 196, poz. 1165).



Zgodnie z art. 16 ust. 1 Ustawy Pan doktor Karol Kozak moze zosta¢ dopuszczony do
postepowania habilitacyjnego, poniewaz posiada stopien doktora nauk technicznych w
zakresie Bioinformatyki uzyskany na Wydziale Informatyki Politechniki Slaskiej w
Gliwicach w 2007 roku w oparciu o rozprawe doktorska: "Klasyfikacja danych z
biologicznych analiz wieloprzepustowych za pomoca adaptacyjnych metod k-najblizszych

sgsiadow" (promotor: prof. dr hab. Katarzyna Stgpor).

Ocena osiggniecia naukowego

Jako osiagniecie naukowe Pan dr Karol Kozak przedstawil cykl siedmiu publikacji z
lat 2007-2013, pod wspdlnym tytutem "Bioinformatyka interferencji RNA - wplyw jakosci
modelowania czasteczek RNAi na przewidywanie nowych funkcji genow w komorkach
ssakow". Sze$¢ z tych publikacji zostala opublikowana w wysoko i stosunkowo wysoko
impaktowanych czasopismach (od 2.44 do 5.59) w dziedzinie biologii molekularnej i
bioinformatyki o sumarycznym IF = 18,9. Jedna z publikacji [2] jest rozdzialem w
prestizowym Lecture Notes in Computer Science wydawanym przez wydawnictwo Springer.
W autoreferacie dotyczacym tych osiagnig¢ niepotrzebnie znalazta si¢ jednak dosy¢
szczegbtowa charakterystyka wynikow pracy doktorskiej oraz trzech prac, ktére nie zostaty
podane w liscie publikacji stanowiacych osiagniecie naukowe, natomiast zostaly

zamieszczone w wykazie pozostatych osiagnigé naukowo-badawczych.

Tematyka poruszana w przedstawionym zestawie prac dotyczy bardzo aktualnego i
istotnego zagadnienia zwigzanego ze zjawiskiem interferencji RNA, ktérego odkrycie zostalo
uhonorowane Nagroda Nobla w dziedzinie medycyny i fizjologii dla A. Z. Fire i C. C. Mello
w 2006 r. Zjawisko to okazalo si¢ nowym mechanizmem kontroli ekspresji informacji
genetycznej i znajduje coraz szersze zastosowanie w biologii molekularnej, jako narze¢dzie
badawcze oraz w biotechnologii i medycynie, jako technologia terapeutyczna oparta na
wyciszaniu lub wylaczania ekspresji wybranych genéw przez male interferujace RNA (RNAi:
siRNA- smali interfering RNA, esiRNA - endoribonuclease-prepared short interfering RNA).
Czasteczki RNAI staly si¢ narzedziami, ktore pozwalaja z jednej strony na identyfikacje
potencjalnych celow terapeutycznych, genow, ktorych wyciszenie prowadzi do cofnigcia lub
zatrzymania choroby, a z drugiej strony same znajduja zastosowanie terapeutyczne jako

zwigzki blokujace te geny.



W celu znalezienia lub zaprojektowania odpowiednich RNAi stosuje si¢ badania
przesiewowe HCS (high content screening) na masowa skalg, ktére pomagajg w
wielkoskalowej identyfikacji czasteczek wplywajacych na ekspresje odpowiednich genow i w
konsekwencji zmieniajgcych fenotyp badanych komorek lub organizméw. Zautomatyzowanie
tych technik pozwolilo na przeanalizowanie wielu tysigcy RNAi w bardzo krotkim czasie.
Jednakze dotychczasowa metodyka ma wady i wciaz jest bardzo kosztowna. Czasteczki
siRNA sa najcze$ciej otrzymywane metoda chemicznej syntezy, co pozwala na odpowiednie
modyfikowanie syntetycznych czasteczek w celu nadania im pozadanych cech. Jednak koszt
takiej syntezy jest wysoki i nie gwarantuje, ze otrzymane sekwencje wywolaja wydajne
wyciszenie ekspresji docelowego genu. Dlatego konieczne jest poszukiwanie alternatywnych
metod uzyskiwania, projektowania i modelowania siRNA, co stalo si¢ wlasnie przedmiotem

prac Habilitanta.

Przedstawione do recenzji prace skupiaja si¢ na zagadnieniach bioinformatycznych i
zawieraja opracowania oraz aplikacje nowych metod do: wyszukiwania ssaczych czgsteczek
RNAi w badaniach HCS, projektowania, modelowania i oceny jakosci czasteczek RNAI oraz
oceny jakosci samych badan HCS. Dodatkowo w niektérych pracach badany byt wpltywu

zmian w adnotacjach genomu na jakos¢ i modelowanie czasteczek siRNA.

W pracy [1] przedstawiono nowa metode oparta ma klasyfikatorze
wieloparametrycznym i sztucznej inteligencji (maszynie wektorow nosnych, SVM - support
vector machine) do selekcji czasteczek siRNA, ktoéra pozwala na redukcje efektu off-target
powstajacego. gdy siRNA zmniejsza ekspresje nie jednego, ale wielu genéw. Problem ten
dotyczy 10% RNA najczesciej takich, ktore posiadaja powtorzone sekwencje. W algorytmie
uwzgledniono wiele cech sekwencji wplywajacych na ten efekt, podobienstwo do innych
mRNA oraz algorytm analizy tekstow w celu wyszukiwania terminéw Gene Ontology
zwiazanych z analizowanymi genami. W pracy opisano rowniez stworzone oprogramowanie
SiDesigner zawierajace zaimplementowana metode, ktéra w polaczeniu z bazami sekwencji
genoméw réznych organizméw wyszukuje potencjalnie aktywne sekwencje siRNA z
uwzglednieniem redukcji efektow off-target. Nalezy doda¢, ze w czasie publikacji byto to

pierwsze narzedzie tego typu.

Praca [2] zawiera opis metod statystycznych do automatycznej diagnostyki badan
HCS oraz detekcji wyciszanych genéw. Zaproponowano w niej nowe rozszerzenie metody

SSMD (dokfadnie standaryzowanej sredniej réznicy, strictly standardized mean difference)



stosowanej do oceny skutecznosci wyciszania genow przez siRNA. W metodzie
uwzgledniono tzw. "non-target" siRNA, ktore nie wyciszajg zadnego genu. Ich obecnosc¢
wynika ze zmieniajacej si¢ w czasie adnotacji genomow i transkryptoméw, co powoduje
niezgodnosci w informacji o transkryptach genu podczas wykonywania eksperymentu i w
czasie projektowania samej czasteczki. Uwzglednienie tych czasteczek, jako dodatkowych
kontroli negatywnych w nowej metodzie pozwolito na lepsza identyfikacje siRNA w catym
zbiorze oraz udostepnienie dla laboratoriow informacji o jakosci komercyjnie produkowanych

siRNA.

Inna nowa metoda opracowana przez doktora Karola Kozaka, "Kernelized Z Factor"
zostata opisana w pracy [3]. Shuzy ona do pomiaréw jakosci testow biologicznych w
technologii HCS. Jej nowatorskos¢ polegala na uwzglednieniu nieliniowosci i
wielowymiarowosci zlozonych danych mikroskopowych. W tym celu wprowadzono do
liniowej metody dyskryminacyjnej funkcj¢ jadra Gaussa, co pozwolito unikna¢ problemu
rozkladu nieliniowego badanych parametrow. W autoreferacie Habilitant podal, ze
skuteczno$¢ tej metody zostala przetestowana w eksperymentach HCS majgcych na celu
zbadanie kontroli procesu eksportu podjednostki rybosomalnej 60S, scharakteryzowanie
receptora ExpS (Exportin 5) odpowiedzialnego za eksport kompleksu 60S w komorkach
ludzkich oraz przesledzenie transportu bakterii Salmonella do wnetrza komorki. Opisane
eksperymenty zostaly opisane w innych pracach autora niezacytowanych tutaj jawnie, a nie,
jak mozna byloby si¢ domysla¢, w pracy [3]. w ktorej zwarto opis badan podjednostki

rybosomalnej 40S i potwierdzenie efektywnosci metody.

Kolejna metoda "Z' Factor" zwiazana z analizami badan HCS zostata zaprezentowana
w pracy [4]. Metoda ta stuzy do oceny jakosci eksperymentu na podstawie kluczowych
parametrow (np. liczby komorek) i wykorzystuje pomiar sygnatu prob kontrolnych
(pozytywnych i negatywnych). Podobnie jak w metodzie SMD, ,,non-target” siRNA, ktore nie
wyciszaja zadnego genu, uwzgledniono jako dodatkowe kontrole negatywne. Dzigki temu
zwiekszono liczbe kontroli przy jednoczesnej redukcji liczby siRNA niewplywajacych na
poziom wyciszania gendéw. Dzieki skutecznej identyfikacji ,.non-target” siRNA mozliwe stato
sie uzyskanie statystyk dostepnych zbiorow siRNA w skali genomu i udostepnienie
informacji o jakosci komercyjnie produkowanych siRNA. Opracowana metoda pozwala na
zmniejszenie kosztow i poziomu bledow podczas czasochlonnego i kosztownego

przetwarzania setek probek w badaniach HCS. Jednakze metody oparte na czynnikach Z



wymagaja rozkladu normalnego badanych parametrow, co powinno by¢ szerzej

przedyskutowane w pracach.

Ze wzgledu na wielkoskalowy charakter badan HCS, jakos¢ tych eksperymentow
ocenia sie w sposob zautomatyzowany, co moze generowac¢ bledy. Dlatego konieczne jest
poszukiwanie nowych metod oceny ich jakosci. Taka wlasnie nowa metoda opracowana przez
Habilitanta w pracy [5] polega na wizualnej ocenie zbioréw danych (np. zdje¢ i filméw spod
mikroskopéw) i utatwia zrozumienie skomplikowanych zaleznosci w danych biologicznych.
Metoda ta zostala zaimplementowana w programie IClciklView, w ktéorym dane sg
interaktywnie wizualizowane w przestrzeni dwuwymiarowej. Stworzone narzedzie jest bardzo
uzyteczne, poniewaz dzieki wykorzystaniu zaawansowanych technik obrazowania umozliwia
szybka interaktywng i statystyczng analize duzych zbiorow danych liczacych nawet kilka
tysiecy wierszy oraz jej przedstawienie w formie obrazow, tabel, wykresow i schematow w
postaci przystepnej dla przecigtnego uzytkownika. Nie wymaga przy tym pisania duzej liczby

kodow programowych.

Skutecznos¢ tej i wczesniej opracowanych metod zaawansowanej wizualizacji i
kontroli prébek eksperymentu wraz z automatyczna klasyfikacja z nauczycielem zostala
pokazana w poszukiwaniu funkcji genu kodujacego receptor ExpS i Crm1 odpowiedzialnego
odpowiednio za eksport kompleksu 60S i 40S w komorkach ludzkich oraz genu DTNBPI
kodujacego biatko 1 wigzace dystrobrewing. Czg$¢ z tych wynikéw zostala opublikowana w
pracy zamieszczonej w pozostatych osiagnieciach naukowo-badawczych doktora Karola

Kozaka.

Praca [6] porusza inny wazny problem projektowania czasteczek siRNA zwigzany z
niekompatybilnoscig baz danych dotyczaca adnotacji genomow i transkryptomow. W pracy
wykazano, ze zmiany w adnotacjach genomu wplywaja na niewlasciwe zaprojektowanie
siRNA i moga mie¢ istotny wplyw na jako$¢ wyciszenia i identyfikacje docelowego genu
oraz na proces walidacji docelowych czasteczek. Interferujgce RNA projektowane na ten sam
gen przez rézne firmy i algorytmy posiadaja rézng jakos¢ wyciszenia. W pracy
zidentyfikowano parametry algorytméw projektowania i modelowania siRNA wplywajace
pozytywnie i negatywnie na proces wyciszania oraz przedstawiono zbior parametrow, ktore

powinny by¢ podstawg kazdego algorytmu modelowania siRNA.

Uwzglednienie tych probleméw w technologii HCS powinno pozwoli¢ na

dokladniejsza weryfikacje i polepszenie projektowania interferencyjnych RNA. W tym celu
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zostala stworzona pierwszej na $wiecie ogdlnodostepna i darmowa bazy danych RNAiAtlas
dla czasteczek RNAI i ich adnotacji, ktora zostata opisana w pracy [7]. Dzieki niej mozliwie
stalo sie wielkoskalowe kontrolowanie jakosci poszczegdlnych czasteczek RNAi
projektowanych przez poszczegélnych badaczy i dostarczanych przez firmy komercyjne.
Dzigki umieszczeniu na jednej karcie wszystkich zdeponowanych sekwencji RNAi dla
danego genu z ich parametrami funkcjonalnosci i wynikami otrzymanymi z analiz
bioinformatycznych mozliwa jest ocena i dobor czasteczek o najwyzszej jakosci wyciszenia.
Dodatkowo baza ta jest aktualizowana pod wzgledem adnotacji poszczegolnych rekordow
oraz pozwala na monitorowanie zmian parametrow i adnotacji czasteczek w czasie. Analiza
tych zmian w czasie pokazata istotne znaczenie oznaczen i nazw gendéw oraz podawanych dla
nich liczby transkryptow. Baza umozliwia eksport catych bibliotek i ich adnotacji oraz jest
polaczona z systemem OpenBis stuzacym do monitorowania procesow HCS, opisanym w

osobnej pracy zamieszczonej w dodatkowym dorobku Habilitanta.

Udziat Habilitanta w przedstawionych pracach jest znaczacy i zostal oszacowany w
wigkszosci z nich na 80% i 100% (w pozostatych dwoch na 40% i 70%). W szesciu pracach
dr Karol Kozak byl pomystodawca, zaproponowal koncepcje badan, przeprowadzit analizy,
zinterpretowatl wyniki oraz przygotowal manuskrypt. W pracy [1] wspolnie prowadzit zespot,
zebral dane eksperymentalne i mial przewazajacy udzial w czesci analiz oraz w
przygotowaniu publikacji. Zalaczone o$wiadczenia wspotautorow tych prac nie pozostawiajg
watpliwosci, co do dominujacej roli Habilitanat w pomysle i koncepcji badan oraz ich

wykonaniu.

Przedstawiony do oceny dorobek pokazuje, ze Habilitant charakteryzuje si¢ duza
samodzielnoscia i dojrzaloscig jako pracownik naukowy oraz pomyslowoscia w
rozwigzywaniu postawionych probleméw. Dysponuje nowoczesnym warsztatem badawczym
w dziedzinie bioinformatyki i statystyki oraz potrafi pracowa¢ w zespole. Reasumujac ocene
osiggniecia naukowego doktora Karola Kozaka mozna stwierdzi¢, ze przedstawione
osiggniecie naukowe spelnia podstawowe kryterium ustawowe, tzn. stanowi indywidualny,
znaczny wklad autora w rozwoj dziedziny nauk biologicznych w dyscyplinie biotechnologia.
Habilitant zajal sie aktualnym w skali $wiatowej tematem badawczym i istotnie przyczynit si¢
do opracowanie skutecznych i zaawansowanych metod: (1) projektowania czasteczek siRNA
i kontroli negatywnych skutkéw ubocznych interferencji RNA, (2) oceny jakosci badan HCS
z zastosowaniem RNAI i (3) wyszukiwania docelowych sekwencji RNAi z eksperymentow

HCS, oraz opracowat (4) bazy zawierajacej aktualne adnotacje i metadane dotyczace RNAI.
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7. Mazur S., Csucs G., Kozak K.: RNAiAtlas: a database for RNAi (siRNA) libraries and their
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Ocena aktywnosci naukowej i wspotpracy miedzynarodowe;j

W pozostatlych osiggnieciach naukowo-badawczych dr Karol Kozak podal 13
oryginalnych prac opublikowanych przed doktoratem oraz 16 prac opublikowanych po
doktoracie. Habilitant jest rowniez autorem jednej ksiazki i wspodlautorem rozdzialu w
ksigzce. Ogolny dorobek publikacyjny charakteryzuje duza liczbg cytowani wynoszaca 267,
wysokim sumarycznym IF réwnym 91,39, liczba punktow KBN/MNiSW réwng 291 oraz
wspoltczynnikiem Hirscha wynoszacym 7. Wiele prac po doktoracie zostata opublikowana w
renomowanych czasopismach naukowych takich jak: Biochimica et Biophysica Acta -
Molecular Cell Research, Cell Communication and Signaling, Computational Biology, Plos
Biology, BMC Bioinformatics i Nature Cell Biology. W wigkszosci z prac Habilitant
zaproponowal pomyst i koncepcje badan oraz przeprowadzit analizy. W 10 z tych prac Jego

oszacowany udziat byt co najmniej 50%-owy.



W dzialalnosci naukowo-badawczej Habilitanta nalezy zwrdéci¢ uwage na duze
zroznicowanie zagadnien i tematow badawczych. Doktor Karol Kozak zajmowal si¢
poczatkowo programowaniem baz danych w firmie Deutsche Bahn, jednak wkrétce zostat
przyjety do Instytutu Maxa Plancka w Monachium, gdzie rozpoczal badania w ramach pracy
doktorskiej na temat zastosowania metody rozpoznawania obrazéw, klasyfikacji tekstu i
uzyskiwania informacji dla ztozonych zbioréw dokumentéw tekstowych. Efektem tego bylo
stworzenie systemu zarzgdzania publikacjami naukowymi jednostek naukowych
Stowarzyszenia Maxa Plancka, jednak glowne zadanie polegalo na analizie informacji z
publikacji naukowych oraz zawartosci obrazow cyfrowych w celu wyszukiwania
udokumentowanych funkcji gendw. Po uzyskaniu stanowiska badawczego w Instytucie Maxa
Plancka Biologii Molekularnej i Genetyki w Dreznie zajal si¢ poczatkowo utworzeniem
systemu i zaadaptowaniem metod do automatycznego rozpoznawania i analizy obrazow
mikroskopowych komérek, w ktorych stosowano wyciszanie poszczegolnych genéow za
pomocg metod RNAI. Pracujgc w tym zespole ukonczyl prace doktorska, ktorej celem bylo
znalezienie relacji pomigdzy strukturg zwigzku chemicznego i jego biologiczng aktywnoscia
w komorkach rakowych w wieloprzepustowych badaniach HCS. Aby to osiagna¢ stworzyt
nowa funkcje jadra dla klasyfikatora wykorzystywanego w technologii HCS, ktéra ma bardzo

duze znaczenie w doktadnosci klasyfikacji danych.

W dowdd uznania za uzyskane wyniki dyrektor Instytutu Maxa Plancka powierzyt mu
kierowanie grupg bioinformatyczna zajmujaca si¢ budowa systemow zarzadzania danymi oraz
analiza danych z HCS z zastosowaniem technologii RNAi. Taka wspotpraca zaskutkowala
utworzeniem systemu zarzadzania danymi laboratoryjnymi. Znalazt on zastosowanie w wielu
instytucjach zajmujacych si¢ badaniami genetycznymi. Habilitant uczestniczyl takze w
tworzeniu biblioteki esiRNA w skali calego genomu czlowieka i myszy, co zostalo
opublikowane w prestizowych czasopismach Nature Methods i Nature Cell Biology. Jego
udzial w tych projektach polegal na analizie i kontroli przeptywu danych pomiedzy
mikroskopem a analizatorem obrazow, udostgpnianiu narzedzi i algorytmoéw automatycznej
obrébki obrazéw cyfrowych, analizie bioinformatycznej oraz funkcjonalnym grupowaniu

zidentyfikowanych fenotypow.

Po bardzo dobrym zaprezentowaniu si¢ na jednej z konferencji poswigconej HCS,
otrzymal propozycje pracy na Technicznym Uniwersytecie w Zurychu na stanowisku
kierownika grupy bioinformatycznej zarzadzajacej danymi z badan HCS. Postawial sobie

wtedy ambitne zadanie, ktorego celem bylo stworzenie ogoélnodostgpnej i darmowej
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platformy zarzadzajacej bibliotekami RNAi, porzadkujacej i wizualizujacej dane,
umozliwiajacej segmentacje obrazow mikroskopowych oraz inne analizy bioinformatyczne.
Taka platforma HCDC powstata juz po roku i pomogla w identyfikacji nowych biatek
zaangazowanych w migracj¢ komorek T, gléwnie dzigki modulom zapewniajacym
automatyczng klasyfikacji danych. Powstala platforma okazala si¢ bardzo skutecznym
narzedziem, poniewaz zainstalowano ja w co najmniej 20 jednostkach naukowych i firmach
farmaceutycznych. Stosujac platforma HCDC Habilitant wraz z zespolem wykazali na kilku
przypadkach, ze siRNA poprzez podobienstwo sekwencji wykazuja uboczny efekt wyciszania

na inng sekwencj¢ mRNA niz oczekiwana.

Habilitant opracowal rowniez metody i narzedzia do analizy obrazéw z mikroskopéw
fluorescencyjnych (segmentacja, detekcja i klasyfikacja komorek) oraz do szacowania jakosci
testow biologicznych w technologii HCS w oparciu o dane mikroskopowe. Ponadto
uczestniczyl w tworzeniu pierwszej na swiecie ogolnodostepnej bazy danych do zarzadzania
danymi z obrazéw fluorescencyjnych i analizy danych numerycznych. Umozliwia ona szybka
analize obrazoéw i wizualizacj¢ efektu wyciszania gendw w komorce oraz tatwa manualna
walidacje docelowych siRNA. Doktor Karol Kozak pracowal réwniez nad modyfikacja
funkcji jadra klasyfikatorow zbiorow zwigzkow chemicznych wplywajacych na aktywnos¢
komorek w badaniach HCS. Dzigki zastosowaniu deskryptorow czasteczek chemicznych

proces analizy zostal zoptymalizowany.

Doktor Karol Kozak bral udzial w opracowywaniu w sumie o$miu baz danych,
serwisOw internetowych lub programéw umozliwiajacych eksploracje danych tekstowych,
analize, klasyfikacje, wizualizacj¢ danych RNAi i zwiazkéw chemicznych, zarzadzanie i
automatyczng analize obrazow fluorescencyjnych i mikroskopowych oraz klasyfikacje
komoérek. Opracowane narzedzia i bazy sg bardzo pomocne i1 uzyteczne w szybko
rozwijajacych si¢ wysokoprzepustowych i wielkoskalowych dziedzinach biotechnologii.

ulatwiajgc i automatyzujgc analizy duzych zbiorow danych.

W swojej dziatalnosci naukowo-badawczej dr Karol Kozak umiejetnie polaczyt
zdolnosci informatyczne 1 programistyczne z zainteresowaniami dotyczacymi biologii
molekularnej, biotechnologii i bioinformatyki. Praca w zespole biologéw eksperymentatorow
pozwolity mu poglebi¢ wiedze w zakresie genetyki, zjawiska interferencji RNA, mechanizmu
wyciszania  genoéw, technik  mikroskopowych 1  biologii  molekularnej oraz

wysokoprzepustowych technologii genomowych. Nawiazal rozlegla wspolprace z



jednostkami zajmujacymi si¢ badaniami automatycznego procesu wyciszania ekspresji

genow.

Dr Karol Kozak aktywnie uczestniczyt w migdzynarodowych konferencjach
naukowych. Wyglosit az 24 referaty. W wigkszosci przypadkéw byly to wyklady na
zaproszenie, co $wiadczy o uznaniu wynikoéw i dzialalnosci Habilitanta. Jedenascie razy
zaprezentowal swoje wyniki w postaci posterow. Szes¢ razy uczestniczyt na konferencjach ze

wzgledu na obowiazki administracyjne, jako workshop instructor.

Habilitant kierowal czterema projektami badawczymi lub bratl w nich udzial. Niestety
nie sprecyzowal w nich dokfadnie swojej roli. Jest czlonkiem pigciu stowarzyszen i
organizacji zwigzanych z nauka, glownie z informatyka. Byl wielokrotnie nagradzany za
swoja dziatalno$¢ naukowo-badawcza, m.in. przez przyznanie stanowiska dyrektora dziatu w
Instytucie Fraunhofera w Dreznie i stanowiska Tenure-Track Profesor na Uniwersytecie
Philipsa w Marburgu, oraz funduszy na utworzenie Serwisu Analiz Komputerowych przy
Centrum Mikroskopowym na ETH w Zurychu i grantu Center of Excellence in life Science
Informatics (CEISI). Zostal zaproszony do przylaczenia si¢ do organizacji Cambridge
Healtchcare (znajdujacej sie w Stanach Zjednoczonych), ktéra zajmuje sig
rozpowszechnianiem standardow i technologii HCS. Dr Karol Kozak bylem recenzentem

dwoch ksiazek.

Ocena dziatalnosci dydaktycznej i popularyzatorskiej

Poza dzialalno$ciag naukowag dr Karol Kozak prowadzi dziatalnos¢ dydaktyczng i
popularyzatorska dotyczaca bioinformatyki wsréd biologéw-eksperymentatorow, co na
pewno sprzyja wspoOlpracy interdyscyplinarnej. Wyglasza regularne wyklady na
Uniwersytecie Drezdenskim, jest goscinnym wykladowca na Politechnice Radomskiej oraz
organizuje i prowadzi 1 lub 2-dniowe kursy analizy danych w technologii mikroskopowe;
RNAI. Dotychczas przeprowadzil siedem takich kurséw w Szwajcarii, USA i Irlandii w latach
2007 - 2010. Pelni takze role osoby wspierajacej proces budowy infrastruktury i tworzenia
koncepcji nowego kierunku biotechnologii na Politechnice Radomskiej. Jest autorem ksigzki
"Large Scale Data Handling in Biology" przeznaczonej réwniez dla studentoéw i opisujacej

komputerowe metody stuzace do zarzadzania danymi HCS.
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Whniosek koncowy

W oparciu o przedstawione dokumenty i zalaczniki moge stwierdzi¢, ze recenzowane
osiggniecie naukowe oraz inne dokonania Pana doktora Karola Kozaka uzyskane po
otrzymaniu przez niego stopnia doktora wykazuja znaczny jego wklad w rozwoj danej
dyscypliny naukowej, a Habilitant wykazuje si¢ istotng aktywnoscia naukowa oraz
dzialalno$cig dydaktyczng. Dr Karol Kozak jest gotowy do podjecia samodzielnej pracy

naukowej.

Ostatecznie stwierdzam, ze Habilitant spelnia wymagania ustawy z dnia 18 marca
2011 r o zmianie ustawy "Prawo o szkolnictwie Wyzszym, ustawy o stopniach i tytule
naukowym oraz stopniach i tytule w zakresie sztuki" oraz zmianach niektérych innych ustaw
(Dz. U. Nr 84 poz. 455), przepisy okreslone w rozporzadzeniu Ministra Nauki i Szkolnictwa
Wyzszego z dnia 1 wrzesnia 2011 roku (Dz. U. Nr 196 poz. 1165), a takze zalecenia
Centralnej Komisji ds. Stopni i Tytulu Naukowego. Dlatego popieram wniosek o nadanie
doktorowi Karolowi Kozakowi stopnia naukowego doktora habilitowanego w dziedzinie nauk

biologicznych w dyscyplinie biotechnologia.

f owef /Wbéﬁwo&t_

dr hab. Pawel Mackiewicz
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