Prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz
Zaktad Bioinformatyki Instytutu Biochemii i Biofizyki PAN
Zakfad Biologii Systemdéw Wydziatu Biologii UW

RECENZIA
rozprawy doktorskiej mgr Wojciecha Jarmulskiego
pt. ,Machine learning method for training survival models with applications in medicine”
dla Rady Naukowej Dyscypliny Informatyki PJATK

Rozprawa mgr Wojciecha Jarmulskiego opisuje podjeta przez doktoranta probe stworzenia takiej
metodologii analizy czasu przezycia, ktéra umozliwitaby wiekszg niz dotychczas interpretowalnosé¢ modeli w
postaci analizy wkfadu poszczegdlnych parametrow do wyniku przewidywania. Analiza czasu przeiycia
(trwania) dotyczy sytuacji, w ktérych mamy zdefiniowane dwa zdarzenia, a zmiennga losowg jest okres czasu,
jaki uptywa pomigdzy tymi zdarzeniami. Naturalnym obszarem zastosowania takich statystyk sg duze zbiory
danych medycznych, aczkolwiek zastosowania analizy przezy¢ s znane takze z innych dziedzin nauki (np.
niezawodno$¢ potencjatéw urzadzen, czas korzystania klienta z ustugi etc.). Cecha charakterystyczng
wigkszosci danych do analizy przezy¢ jest obecnos¢ obserwacji cenzurowanych (ucigtych, obcietych,
cieniowanych), najczesciej prawostronnie, tj. sytuacji, w ktdrych rzeczywisty czas przezycia jest wiekszy niz
zatozony okres obserwacji. Popularng metodg analizy danych zawierajacych obserwacje cieniowane jest
model proporcjonalnego hazardu Cox’a oferujgcy dobrg interpretowalnos$¢ parametréw kosztem sity
przewidywania. Ta ostatnia jest uzyskiwana w modelach uczenia maszynowego, ktérych wadj jest dziatanie
na zasadzie ,czarnej skrzynki”, produkujacej wprawdzie wartosciowe wyniki, ale bez mozliwosci przeéledzenia,
w jaki sposéb wynik zostat uzyskany.

Ambitnym zadaniem, ktére postawit sobie mgr Wojciech Jarmulski wraz z promotorem dr hab. Alicjg
Wieczorkowska byto opracowanie algorytmu uczenia maszynowego taczacego wysoka przewidywalnosé z
mozliwoscig interpretacji uktadu poszczegolnych parametréw do osiggniecia wyniku. Wybrang metoda
uczenia maszynowego zostata stosunkowo nowa, sktadnikowa metoda wzmocnienia gradientowego. W celu
optymalizacji sity przewidywania przetestowano rézne sposoby wybrania funkcji straty i po przeprowadzeniu
eksperymentu obliczeniowego na znanych przyktadach uznano, ze funkcja straty jest optymalna, gdy ma
postac sredniokwadratowego btedu przezycia. Wynik ten zostat oddzielnie opublikowany w Computer Science
[Jarmulski, Wieczorkowska 2020]. Zastosowanie modeli bazowych w postaci zespotu drzew prowadzi do
funkcji przezycia jako sumy funkcji nieliniowych stanowigcych warto$¢ przewidywania dla pojedynczych
wartosci parametrow wejéciowych i ich par. Caty algorytm postepowania jest przedstawiony przez Doktoranta
w postaci jednostronicowego podsumowania w podrozdziale 4.5 rozprawy, po szczegbtowym omdwieniu

czynnikdw wptywajacych na jego dziatanie.



Dziatanie opracowanej przez siebie metody testuje Doktorant na osmiu dostepnych publicznie
zbiorach danych, gtdéwnie zawierajacych dane medyczne i okotomedyczne, uwzgledniajgcych od kilkuset do
kilku tysiecy obserwacji i od okoto 30% do prawie 70% obserwacji cenzurowanych. Dla kazdego z tych zbioréw
80% stanowito dane uczgce, a 20% dane testowe. Wyniki poréwnania metody zaproponowanej przez mgr
Jarmulskiego z innymi stosowanymi algorytmami pokazaty, ze moc przewidywania Jego algorytmu jest
podobna (dla przypadku braku oddziatywania pomiedzy parametrami przewidywania) lub bywa lepsza, gdy
oddziatywania miedzy predyktorami sg silne. Jednoczesnie, jak pokazano w konkluzjach rozprawy
interpretowalnos¢ wynikéw jest znaczaco lepsza dla modelu Autora niz wszystkich innych metod o
porownywalnej mocy przewidywania.

Rozprawe korczy rozdziat, w ktérym Autor omawia/poréwnuje wyniki klasycznego modelu Cox’a do
niepublicznego zbioru danych uzyskanych z Kliniki Immunologii, Transplantologii i Chorob Wewnetrznych
Warszawskiego Uniwersytetu Medycznego, zawierajgcych informacje o pacjentach po przeszczepie watroby.
Zbior ten zawierat informacje o prawie czterdziestu dziewieciu tysigcach obserwacji dokonanych na 1095
pacjentach, u ktérych dokonano przeszczepu w WUM w latach 1996-2015. Przeprowadzona przez Doktoranta
analiza jednoczynnikowa pokazata istotnos¢ statycznej wartosci transaminazy asparaginianu, zmiennosci
liczby ptytek krwi oraz trendu liczby ptytek i liczby krwinek biatych dla funkcji przezycia. Klasyczny model MELD,
stosowany do oceny czasu przezycia pacjentow po przeszczepie, jest liniowa kombinacjg wartosci zmierzonych
dla bilirubiny, kreatyniny i wskaznika INR czasu protrombinowego. Zbudowany na danych uzyskanych z analizy
Doktoranta model daje wyniki lepsze niz MELD i inne modele uzywajgce wyfgcznie wartosci statycznych.
Otrzymane przez mgr Jarmulskiego wyniki pokazujg wazno$¢ niedocenianych dotychczas zmiennosci i trendu,
co moze by¢ istotne takze dla innych modeli przezywalnosci w zastosowaniach medycznych.

Zastosowanie do tego samego problemu modelu opracowanego przez Autora nie tylko polepsza
wyniki przewidywania, ale pozwala takze na ocene wkfadu uzytych parametréw modelu i co za tym idzie, ich
istotnoé¢. Doktorant wymienia kilkanascie ptyngcych z tego wnioskéw dla pojedynczych parametréw modelu
i kilkanascie kolejnych dla ich oddziatywan. Jak stusznie pisze Autor w podsumowaniu , All these observations
should be taken for further discussion and elaboration with domain experts, i.e. medical practitioners, to
conclude on the possible further explorations.” Bytoby na pewno ciekawe, gdybysmy w trakcie obrony mogli

sie dowiedzie¢, czy wspomniane dyskusje miaty juz miejsce i co z nich wynikto.

Rozprawa doktorska mgr Wojciecha Jarmulskiego napisana jest w jezyku angielskim, ze streszczeniem
w jezyku polskim. W pierwszych trzech rozdziatach pracy, stanowigcych wstep, Autor kompetentnie,
wyczerpujgco i ze znajomoscia najnowszych irédet omawia zagadnienia analizy przezycia i uzywane

dotychczas w tej analizie metody, z uwzglednieniem metod uczenia maszynowego, w tym laséw losowych i



sieci neuronowych przezycia. Kolejne rozdziaty zawierajg przedstawienie metody proponowanej przez Autora,
jej ewaluacje oraz analize przezycia po transplantacji watroby.

Cato$¢ rozprawy napisana jest bardzo starannie, wstep zawiera niezbedne informacje, a w opisie
dziatat wiasnych Doktoranta nie znalaztem brakujacych informacji.

W podsumowaniu stwierdzam, ze wyniki uzyskane przez Doktoranta stanowig wartosciowy wktad do
metod analizy czasu przezycia poprzez umozliwienie obrazowania znaczenia poszczegdlnych parametrow
modelu i ich odziatywan.

Rozprawa doktorska mgr Wojciecha Jarmulskiego spetnia wszystkie zwyczajowe i ustawowe
wymagania stawiane rozprawom doktorskim. Wnosze do Rady Naukowej Dyscypliny Informatyki PJATK o

dopuszczenie Doktoranta do dalszych etapow przewodu.
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