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I. Krotki wstep o ICM

Interdyscyplinarne Centrum Modelowania Matematycznego i Komputerowego (ICM
UW), powstato w 1993 roku jako podstawowa, ogélnouczelniana jednostka naukowa
Uniwersytetu Warszawskiego. ICM zaangazoawne jest w interdyscyplinarne badania
naukowe oparte na modelowaniu matematycznym, symulacjach i modelowaniu
komputerowym, obliczeniach w wielu 1 w wielkiej skali oraz dydaktyka w
powyzszych obszarach. Oprdcz zaangazowania w obszarze opisanym w ponizszym
dokumencie, pracownicy ICM zajmuja si¢ Numeryczng Prognozg Pogody wraz z
publikowaniem wynikow prognoz w znanym serwise pogodowym meteo .pl;
problemami zwigzanymi z lotnictwem cywilnym, modelowaniem procesow
spotecznych 1 sceintometryka, zapewnieniem dostepu polskich naukowcéw do
literatury naukowej poprzez utrzymywanie Wirtualnej Biblioteki Nauki, otwartym
dostepem do literatury naukowej, oraz wielu innymi problemami.

ICM zarzadza dwoma centrami danych w Warszawie. Oddane do uzytku w 2016 roku
Centrum Technologii ICM (CT-ICM) w Biafotece ma ok. 10.000 m* powierzchni
technicznej w ktorej znajduja sie dwa superkomutery Swiatowej klasy: Petaflopowy
Cray XC-40 (Okeanos) do tradycyjnych intensywnych obliczefi numerycznych, oraz
klaster Huawei (Enigma) do analityki wielkich danych I obliczefi chmurowych. W
serwerowni CT-ICM najduje si¢ rowniez sprzet do przechowywania danych (data
storage) na ok. 20 PB danych. W nowozbudowanej auli wyktadowej dla 70-ciu
stuchaczy znajduje si¢ unikalny sprzet wizualizacyjny z 16-oma monitorami i
oprogramowaniem pozwalajagcym na transmisj¢ wyktadéw czy obrazéw z calego
Swata.

W obszarze ustug typu High Performance Computing (HPC) i ustug chmurowych,
ICM wspomaga ok. 1000 uzytkownikéw z catej Polski korzystajacych z naszych
superkomputeréw 1 infrastruktury obliczeniowej, sieciowej oraz przechowywania
wielkich danych.

ICM zatrudnia obecnie 110 pracownikéw.

2. Dziatalno$¢ i dorobek naukowy ICM w obszarze Nauk
Biologicznych i Medycznych

2.1 Sztuczna Inteligencja (AI), Uczenie Maszynowe (ML) oraz
Obrazowanie Medyczne. Dzialalno$¢ Grupy Sztucznej Inteligencji,
Wizualizacji i Analizy Obrazowej w Diagnostyce Medycznej '

Czlonkowie grupy: Bartosz Borucki (lider), dr Krzysztof Nowinski, dr Jakub
Zielinski, dr Jedrzej Nowosielski, Norbert Kapifiski



Dziatalnos¢ ICM w Naukach Biologicznych i Medycznych

2.1.1. AI w obrazowaniu medycznym *

Opracowywanie i wykorzystanie technik glebokiego uczenia si¢ (DL) oraz
uczenia maszynowego (ML) w problemach zwigzanych z obrazowaniem
medycznym i radiologig. Od poprawy jakoSci obrazow, poprzez segmentacje,
detekcje, automatyzacje diagnostyki, wspomaganie decyzji, az po strukturyzacje
raportowania, optymalizacje pracy radiologicznej (np. triage) 1 automatyzacje
analizy 1 generowania opisow badafn. Gtéwnie w zakresie MRI, CT 1 USG, w
wigkszosci obszaréw anatomicznych. Obecne gtdwne obszary zainteresowania:
ortopedia / koficzyna dolna, klatka piersiowa / oraz ptuca.

2.1.2. Wizualizacja medyczna, AR/VR i VisNow *

Wykorzystanie technik wizualnych w zastosowaniach medycznych. Zaré6wno w
zakresie edukacyjnym, jak 1 klinicznym czy interwencyjnym. Rozwdj wtasnego
oprogramowania do celow wizualizacji 1 prototypowania w medycynie (VisNow).
Rozwdj rozwigzan aplikacyjnych, w tym AR/VR.

2.1.3. Projekt ,,START: Nowatorskie metody inzynierii tkankowej
wspomagajace gojenie i regeneracje Sciggien i wigzadel” *

Opracowanie narzgdzi do obiektywnej 1 iloSciowej oceny stanu Sciggna Achillesa
na bazie obrazowania MRI i USG, w celu monitorowania procesOw gojenia.
Opracowana metoda, oparta o Al, pozwala generowac ustrukturyzowane raporty
na podstawie prostej sekwencji obrazowej MRI.

Opracowanie zaawansowanych wazonych rekonstrukcji krzywych wielo-
eksponencjalnych dla mapowania MRI (np. protokotu T2MAP) z minimalizacja
szumu.

Opracowanie matematycznych i obliczeniowych modeli symulacyjnych dla
procesow gojenia tkanek kolagenowych o potencjalnym zastosowaniu w
optymalizacji proceséw gojenia.

2.14.Projekt ,,TRAFIC: Nowatorska metoda czynnoSciowej oceny zwezenia
w tetnicy wiencowej za pomoca modelowania przeplywoéw in silico, na
podstawie obrazu wielorzedowej tomografii komputerowej” °

Opracowanie metod precyzyjnej rekonstrukcji geometrii drzewa naczyniowego
tetnic wieficowych serca, wraz z informacja subrozdzielczg, z uwzglednieniem
geometrii zwezen i1 zwapnien. Opracowanie niskowymiarowej metody symulacji
przeptywu krwi w uktadzie naczyn wieficowych serca, wraz z symulacjg 3D
przeptywu w odcinku zwe¢zonym. Opracowanie catoSciowej metody oceny
istotnoSci oceny czynno$ciowej zwezenia (FFR) na podstawie obrazu CCTA.
Zakres prac z obszaru rekonstrukcji geometrii uktadu tetnic wiehcowych serca w
obrazie CT bez- i nisko-kontrastowym.

2.1.5. Projekt ,,INPLA: Integracja wielomodalnych informacji
dynamicznych, obrazowych i funkcjonalnych w diagnostyce i planowaniu
terapii konczyny dolnej” ¢

Zakres prac w obszarze gromadzenia i analizy informacji biomechanicznej oraz
modelowania chodu i biegu. Koncepcja redukcji zakresu badaf oraz detekcji
wzorcOw 1 nowych informacji diagnostycznych w oparciu o metody uczenia

maszynowego 1 analize BigData.
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2.1.6. Projekt ,,STOPA: Modelowanie matematyczne w planowaniu zabiegéw
osteotomii konczyny dolnej” ’

Opracowanie automatycznej metody pomiaréw geometrii uktadu kostnego stopy
w oparciu o dane obrazowe MRI lub CT. Opracowanie metody automatyczne;j
oceny deformacji uktadu kostnego stopy i ich klasyfikacji, a takze opracowanie
metody doboru typu zabiegu i parametréw zabiegu osteotomii w leczeniu palucha
koslawego, opartych o uczenie maszynowe. Uzgadnianie wolumetryczne
wielomodalnych zbioréw danych.

2.1.7. AR w zabiegach kardiologii interwencyjnej *

Walidacja stosowalnoS$ci rozwigzan typu rozszerzonej rzeczywistosci (AR) w
zabiegach kardiologii interwencyjnej, w szczegdlnosci CTO. Opracowano
aplikacje (wraz z modelem sterowania gtosowego i gestowego) do prezentacji
danych zrekonstruowanych na podstawie przedzabiegowego CT.

2.1.8. Uogélnione prawo Murray’a dla bifurkacji tgtnic wiencowych ’
Badania w zakresie relacji migdzy Srednicami naczyfi w bifurkacjach naczyn
wieficowych 1 zwigzku miedzy Srednicg i1 dlugoScig naczyn wiehcowych.
Uogodlnienie prawa Murray'a i sprowadza si¢ do prawa Finet'a przy zatozeniu
odwrotnej proporcjonalnosci migdzy Srednicg naczynia a jego dlugoScia.
Obserwacje na podstawie danych obrazowych CCTA dla drzew lewej tetnicy
wiencowe;j.

2.1.9. Analiza ksztaltu komérek w obrazowaniu mikroskopowym
Opracowano metody wieloskalowej oceny ksztattu komérek widocznych w
obrazowaniu mikroskopowym. Otrzymane wskazniki ksztattu umozliwiaja
klasyfikacje 1 analiz¢ z wykorzystaniem uczenia maszynowego.

2.1.10. Segmentacja struktur mézgowych w wodoglowiu "
Opracowanie narzgdzi i metod segmentacji i pomiarOw geometrii struktur
moézgowych w problemach wodoglowia, na bazie obrazowania medycznego.

2.1.11. Biomechanika "
Opracowanie uSrednionego modelu chodu zaleznego od predkosci poruszania sig.

2.1.12. Rehabilitacja w udarach mézgu

Wspomaganie rehabilitacji pacjentow po przebytym udarze z wykorzystaniem
modelowania matematycznego, telerehabilitacji 1 funkcjonalnej elektrostymulacji.
Postawiono zagadnienie opracowania metod obliczeniowych zwigzanych z
tworzeniem spersonalizowanych modeli uktadu migSniowo-szkieletowego
pacjentéw oraz przestrzeni deskryptoréw opisujacych dysfunkcje chodu.
Dziatania te miaty postuzy¢ optymalizacji wykorzystania synergii rehabilitacji w
placowce medycznej oraz w domu przy wykorzystaniu nowoczesnych technologi
telemedycznych.

2.1.13. Modelowanie chodu *

Celem projektu miato by¢ wyznaczanie wielkoSci parametréw mechanicznych w
stawie pod skokowym podczas chodu oraz opracowanie adekwatnego do
opisanych probleméw anatomicznych modelu matematycznego stopy.
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2.1.14. Projekt ,, KARDIONET: Rozwéj zaawansowanych metod
obrazowania medycznego, rozproszonej akwizycji, archiwizacji i
teletransmisji w zintegrowanym systemie opieki kardiologicznej ostrych
zespotéow wiencowych”

2.1.15. Projekt ,,CePT: Centrum Badan Przedklinicznych i Technologii”
Rolg ICM w projekcie CePT byto wdrozenie laboratoriow obliczen numerycznych,

sktadowania danych oraz wizualizacji, na potrzeby badan przedklinicznych.

2.1.16. Rekonstrukcja ruchu lewej komory serca na podstawie 4D USG

2.2 Matematyczne modelowanie proceséw termodynamicznych i
biologicznych w skali makromolekularnej. Dzialalno$¢ dr Zuzanny
Szymanskiej

2.2.1 Modelowanie matematyczne procesu topnienia DNA”"

Autorzy: Mateusz Dgbowski (MIM UW), Mirostaw Lachowicz (MIM UW),
Zuzanna Szymanska (ICM UW; IM PAN)

Opis badan:
W pracy zajmujemy si¢ mikroskopowym opisem cieplnej denaturacji DNA.
Zaproponowany model sktada si¢ z liniowego rownania catkowo-rézniczkowego
opisujacego stopien otwartosci poszczegolnych wigzan miedzy parami zasad DNA.
Opisywany proces polega na zrywaniu wigzan wodorowych pomigdzy
komplementarnymi parami zasad, co powoduje rozdzielenie dwoch nici DNA. W
przeciwienstwie do poprzednich prob modelowania tego zjawiska uwzgledniamy
stany wszystkich par zasad, co w rzeczywisto$ci narzuca mikroskopowy charakter
tego podejscia. Model jest liniowym nieautonomicznym réwnaniem rézniczkowo-
catkowym opisujagcym dynamike gestosci prawdopodobienstwa, ktore charakteryzuje
odleglo$ci migdzy zasadami w obrebie poszczegdlnych nukleotydow.
Nieautonomiczna struktura réwnania wynika z zalezno$ci od temperatury, ktéra w
og6lnym przypadku moze by¢ (dang) funkcja czasu. Wedtug naszej wiedzy jest to
pierwszy model uwzgledniajacy nie tylko sit¢ podwojnych i potrdjnych wigzan
wodorowych migedzy komplementarnymi zasadami, ale takze oddziatywania stosowe
mi¢dzy sasiednimi parami zasad. W niniejszym artykule omoéwiono podstawowe
wiasciwos$ci modelu, w tym wyniki dotyczace istnienia, jednoznaczno$ci i stabilnos$ci.
Przeprowadzone symulacje numeryczne odtwarzaja sigmoidalny ksztatt krzywych
topnienia DNA i pokazuja pojawienie si¢ eksperymentalnie obserwowanych tzw.
babli denaturacyjnych.

2.2.2. Modelowanie matematyczne roli biatka CDC6 w procesie inicjacji
mitozy"
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Autorzy: Mateusz Degbowski (MIM UW), Zuzanna Szymanska (ICM UW; IM
PAN), Jacek K. Kubiak (CNRS; WIHE), Mirostaw Lachowicz (MIM UW)

Opis badan:

W pracy przedstawiamy hipoteze dotyczaca roli biatka CDC6 w przechodzeniu
komorek eukariotycznych do fazy mitozy w cyklu komérkowy. Nowe dane
eksperymentalne sugeruja, ze obecno§¢ CDC6 wptywa hamujaco na pojawianie
si¢ aktywnych komplekséw CDK1 i cykliny B pod koniec fazy G2 cyklu
komoérkowego [elDika et al. 2014]. W pracy proponujemy model matematyczny
dynamiki biafek: kinazy CDK1, cykliny B, fosfatazy CDC25 i inhibitora CDC6, o
ktorych wiadomo, ze biorg udziat w regulacji aktywnych komplekséw CDKI 1
cykliny B. Formutujemy nowa hipoteze, ze CDC6 spowalnia aktywacje
komplekséw CDK1 i cykliny B po wejSciu mitotycznym. Nasz model
matematyczny oparty na kinetyce akcji masowej sugeruje wyjasnienie danych
eksperymentalnych. Twierdzimy, ze dynamika aktywnych kompleksow CDKI1 i
cykliny B ma charakter podobny do dynamiki diauksycznej wprowadzonej przez
Monoda [Monod 1949]. W kategoriach matematycznych stwierdzamy, Ze istnieje
wiecej niz jeden punkt przegiecia krzywej okreslajacej dynamike kompleksow.

2.2.3. Estymacja bayesowska nielokalnej funkcji proliferacji

Autorzy: Zuzanna Szymanska (ICM UW; IM PAN), Btazej Miasojedow (MIM
UW), Piotr Gwiazda (IM PAN)

Opis badan:

Pomimo oczywistych korzySci ptynacych ze stosowania opisu matematycznego
proceséw biologicznych, wigkszo$¢ modeli obarczonych jest istotnym
ograniczeniem stosowalnoSci polegajacym na braku prawdziwego zwigzku z
danymi eksperymentalnymi. Dotyczy to w szczegdlnoSci modeli zwigzanych z
opisem procesOw nowotworzenia. Sposobem na pokonanie tych ograniczen jest
rozwdj odpowiednich metod matematycznych umozliwiajacych skuteczne
estymowanie parametrOw modelu. W pracy proponujemy przede wszystkim
nielokalny model proliferacji komérek, a nastgpnie proponujemy Bayesowski
model dla nieznanych parametréw zaproponowanej funkcji wraz z dowodem
stabilnoSci metod numerycznych zastosowanych do rozwigzania modelu.
Wykazujemy doktadnoS¢ estymatoréw dla rzeczywistych danych
eksperymentalnych.

2.2.4. Modelowanie matematyczne procesu przebudowy wlokien
kolagenowych

Autorzy: Jose Antonio Carrillo (Imperial College), Martin Parisot (Inria),
Zuzanna Szymanska (ICM UW; IM PAN)

Opis badan: Urazy $ciggien stanowig bardzo powazne wyzwanie kliniczne dla
wspoélczesnej medycyny. Z reguly goja si¢ one bardzo powoli, a chora tkanka
rzadko odzyskuje strukture 1 wytrzymatoS¢ mechaniczng sprzed urazu.
Dodatkowg trudnoS¢ stanowi fakt, ze Sciegno stanowi niedostatecznie zbadang



Dziatalnos¢ ICM w Naukach Biologicznych i Medycznych

tkanke. Jest tak dlatego, ze biopsja zdrowych tkanek Sciggien jest zasadniczo
niemozliwa, a prawie wszystkie istniejace dane eksperymentalne pochodzg z
badafi na zdrowych zwierzetach, ktérym mechanicznie uszkodzono Sciggna.
Dopiero lepsze zrozumienie procesu gojenia pozwoli na opracowanie lepszych
strategii leczenia, na przyktad w ramach medycyny regeneracyjnej. Proponujemy
nowy model sktadajacy si¢ z r6wnania rézniczkowo-catkowego opisujacego
proces uliniawiania witdkien kolagenowych. Rozwazamy funkcje f (t, x, phi)
opisujacy gestoS¢ widkien kolagenu, tj. prawdopodobienstwo znalezienia wiékna
kolagenu w chwili t> 0 w punkcie x o orientacji phi. Przez orientacje phi
rozumiemy kat ostry miedzy styczng do widkna w punkcie x a osig zdrowego
Sciegna.

2.2.5. Modelowanie matematyczne procesu przebudowy wlokien
kolagenowych — the role of tendon specific fibroblasts

Autorzy: Mirostaw Lachowicz (MIM UW), Henryk Leszczyfiski (WM UQG),
Zuzanna Szymanska (ICM UW; IM PAN)

Opis badan: Przedmiotem modelowania jest proces uliniawiania widkien
kolagenu, ktéry zachodzi w trakcie gojenia Sciegna. Proces ten polega gtdwnie na
zastgpieniu nieuporzagdkowanego kolagenu typu III uporzagdkowanym kolagenem
typu I, w ktérym posSrednicza fibroblasty wiaSciwe dla Sciggien, tzw tenocyty.
Rozwazamy dwie zmienne: opisujace odpowiednio rozktad widkien kolagenu i
gestos¢ komorek Sciggien. Doktadniej, funkcja f (t, X, v) opisuje gestoS¢
prawdopodobienstwa znalezienia wtdkna kolagenowego w chwili t>0 w punkcie x
o orientacji v. Zmienna v, ktérg nazywamy orientacja, opisuje kierunek wtdkien
kolagenu w danym miejscu. Z punktu widzenia monitorowania procesu gojenia
Sciegna v jest kluczowa zmienng, poniewaz proces gojenia polega przede
wszystkim na przywrdceniu réwnoleglej struktury widkien kolagenowych.
Funkcja c (t, x, alpha) opisuje gestos¢ komdrek Sciggien, tj. gestosé
prawdopodobienstwa znalezienia komorki Sciegna w chwili t> 0 w punkcie x na
etapie dojrzewania a. Zmienna a opisuje stopien specjalizacji/dojrzatoSci komorek
Sciegien w danym miejscu.

2.3 Modelowanie matematyczne indukcji biatka Hsp70 w warunkach
szoku termicznego'®. Dziatalno$¢ dr Grzegorza Dudziuka

Autorzy: Dudziuk Grzegorz (ICM UW), Wronowska Weronika (Wydziat
Biologii UW; CeNT UW), Gambin Anna (MIM UW), Szymafiska Zuzanna (ICM
UW; IM PAN), Rybifiski Mikotaj (D-BSSE ETH Zurich)

Opis badan: Zachowanie homeostazy na poziomie komérkowym jest ztozonym
procesem, w ktory zaangazowanych jest wiele czynnikéw. Jednym z nich jest
biatko Hsp70, ktére wspomaga ,,naprawe” lub degradacje uszkodzonych biatek,
ktorych obecno$¢ jest niekorzystna dla Srodowiska komérkowego. I1os¢
uszkodzonych biatek w komdrkach zwieksza sie miedzy innymi wskutek
ekspozycji komorki na szok termiczny. W odpowiedzi na obecnos$¢ zwigkszonej
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puli uszkodzonych biatek komédrka zwigksza synteze Hsp70, co umozliwia
obstuge negatywnych efektow szoku. Ten mechanizm regulacji syntezy Hsp70 w
zaleznoSci od proteotokstycznych warunkéw wystepujacych miedzy innymi w
czasie szoku termicznego jest cz¢Scig bardziej ogélnego mechanizmu reakcji
komérkowej na stres (ang. heat shock response).

W ramach badan zaproponowaliSmy model indukcji syntezy biatka Hsp70 w
warunkach szoku termicznego. Model jako dane wejSciowe przyjmuje
temperature szoku i tej podstawie umozliwia obliczenie zmian w syntezie Hsp70
w czasie szoku, jak réwniez zmian w iloSci niektorych innych biatek biorgcych
udziat w Sciezce indukcji Hsp70. Mozliwe jest takze wykorzystanie jako danych
wejSciowych dowolnej funkcji temperatury od czasu, dzigki czemu model
umozliwia symulowanie bardzo réznorodnych scenariuszy szoku termicznego.
Parametry modelu zostaly skalibrowane przez dopasowanie dynamiki modelu do
dostepnych w literaturze danych eksperymentalnych uzyskanych in vitro na
komoérkach HelLa. Model wymaga dalszych udoskonalef 1 walidacji, jednak co
ciekawe niektdre przewidywania modelu w obecnej jego postaci sg zgodne z
danymi eksperymentalnymi.

Wspomniany model skonstruowaliSmy rozszerzajac istniejace wczeSniej modele.
W poréwnaniu do tych wczeSniejszych modeli uzyliSmy nieco zmodyfikowane;j
struktury modelu oraz zadbaliSmy, aby parametry modelu czynity zado§¢
biologicznie uzasadnionym wi¢zom.

2.4 Epidemiologia oraz geografia zdrowia. Dzialalno$¢ dr Anety Afelt

2.4.1. Zika&Co: Understanding the dynamics of emergence of Aedes-born
diseses
French-Indonesian Project (2016-2018)

Autorzy: Roger Frutos, Tri Baskoro Satoto Tunggul, Sylvie Manguin, Aneta
Afelt, Kadek Mulyawan, Sofia Mubarika

Opis badan'’"®: Celem projektu byto powigzanie coraz lepiej poznawanych
obszarow wystgpowania choréb wirusowych przenoszonych przez komary grupy
Aedes z warunkami Srodowiska przyrodniczego 1 antropogenicznego w
warunkach klimatu tropikalnego, na przyktadzie Indonezji. Zostaly wytypowane
obszary badawcze rozlokowane w zréznicowanych warunkach przyrodniczych i
geograficznych, przeprowadzono kampanie poboru terenowego komaréw oraz
larw i jaj. W tych samych lokacjach przeprowadzono kartowanie przyrodnicze
warunkow ekologicznych dla komaréw oraz warunkéw socjo-ekonomicznych 1
struktury zagospodarowania przestrzennego.

Spodziewanym wynikiem projektu jest powigzanie warunkow ekosystemowych
Aedes z zachorowalnoscig ludzi na choroby przez nie przenoszone. Przy czym
warunki ekosystemowe zostaly zdefiniowane nie tylko jako warunki
przyrodnicze, ale przede wszystkim warunki tworzone przez przeksztalcenie
Srodowiska. Pierwsze wyniki projektu wskazuja na relacje migdzy szczeg6lnymi
rozwigzaniami zagospodarowania terenu charakterystycznymi dla grup etnicznych
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1 kulturowych a zachorowaniami. Obszarem mojej odpowiedzialnoSci
merytorycznej w projekcie byto prowadzenie bazy danych terenowych,
laboratoryjnych, statystycznych, danych przestrzennych oraz analiza
wieloczynnikowa cato$ci materiatu (GIS and socio-economic data collection
and analysis). Rezultaty projektu jeszcze nie s3 w petni opublikowane. Jednym z
niepublikowanych wynikéw projektu jest autorskie opracowanie narz¢dzia do
zdalnej kontroli prowadzonych badaf terenowych wraz z zasilaniem bazy danych.
Narzedzie zostato rozwiniete 1 udoskonalone w projekcie WHO ARYZA.

2.4.2. ARYZA - Assessing the Risk of emergence of Yellow fever and Zika in
Asia
World Health Organization South-East Asia Region project (2017-2019)

Autorzy: Autorzy: Roger Frutos, Tri Baskoro Satoto Tunggul, Sylvie Manguin,
Theeraphap Chareonviriyaphap, Aneta Afelt, Mike Banks

Opis badan: Projekt zaktadat wytypowanie na podstawie istniejacych rejestréw
zachorowan na choroby wirusowe przenoszone przez komary poligonéw
badawczych o wysokim prawdopodobiefistwie wystapienia Ziki i Yellow fever.
Wirusy powodujace wystapienie zachorowan przenoszone sg przez specyficzne
grupy komaréw. PO analizie danych epidemiologicznych, do badah wytypowano
5 poligonéw (2 w Tajlandii, 3 w Indonezji). W wyniki prowadzonych badan
stwierdzono wystepowanie Ziki w Indonezji, w zadnym z poligonéw nie wykryto
Yellow fever. Rezultatem projektu jest opracowanie narzedzia do zdalnej kontroli
badan terenowych poboru komaréw z zachowaniem petnej georeferencyjnosci
materialu badawczego oraz zredukowaniu mozliwoSci btedu przypadkowego,
losowegi (m.in. czgsty problem identyfikacji probek materiatu biologicznego,
niewtaSciwa lokalizacja miejsca poboru).

2.4.3. SOCIAL - Sociology Impact On Aedes-Borne Diseases Local Outbreaks
French-Indonesian Project (2018-2020)

Autorzy: Philippe Cadene, Tri Baskoro Satoto Tunggul, Sylvie Manguin, Aneta
Afelt, Triwibowo Ambar Garjito, Roger Frutos,

Opis badan: Po uzyskaniu pierwszych wynikow badan w projekcie Zika&Co
wskazujacych na silng zalezno$¢ miedzy Srodowiskiem antropogenicznym
tworzonym przez cztowieka w miastach (w szczegdlnoSci w strefie suburbiow),
projekt SOCIAL zaktada szczegdtowe badania zaleznoSci miedzy
zachorowalnoscig ludzi a warunkami ich codziennego zycia (miejsce
zamieszkania i praca). Wytypowane zostaty w Indonezji miasta-obiekty
badawcze, rozlokowane na 5 wyspach, wyrdzniajace si¢ najwigksza dynamika
rozwoju populacji i zmianami w zagospodarowaniu przestrzennym. Jednym z
zatozen projektu jest wytypowanie gospodarstw domowych do statego
monitoringu zdrowia ludnoSci oraz populacji komaréw. Zaplanowane przejScie do
badaf miejskich 1 wywiadéw bezposrednich jest nowa metoda realizowang w tym
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regionie. Prace sg w trakcie realizacji. Zakres mojej odpowiedzialnoSci dotyczy
gromadzenia danych (w tym przestrzennych) i ich przetwarzania, w tym analiz
statystycznych.

2.4.4. Analiza zmiennoSci czasowej i przestrzennej malarii w Chinach,
wielolecie
(wielolecie 2004-2020) (w trakcie realizacji)

Wspdtpraca z Mironem Kursg, Grzegorzem Dudziukiem i Martg Hallay, ICM; po
stronie Chin Shaozen Zang, Dept. of Malaria, National Institute of Parasitic
Diseases. Chinese Center for Disease Control and Prevention

Opis badan"*": Chiny w 2018 r. oficjalnie zgtosity wyeliminowanie rodzimej
malarii. Jest to rezultatem narodowego programu zwalczania malarii w ramach
wieloletniego programu eradykacji malarii prowadzonego przez WHO. Chiny
przystapity do projektu w 2002 r, a od 2004 r. prowadzona jest skrupulatna baza
danych dotyczaca zachorowan. Okres 2004-2018 jest jednym z najlepiej na
Swiecie udokumentowanych i mozliwie kompletnych danych o zachorowaniach
na malari¢ w skali duzej czesSci kontynentu. Ponadto, w systemie gromadzone sa
na biezaco rowniez informacje o zachorowaniach pacjentoéw na malari¢ poza
granicami ChRL, wraz ze wskazaniem regionu. Tak kompletna i dlugoczasowa
baza danych pozwala na wykonanie szeregu analiz czasowych, przestrzennych,
Srodowiskowych zwigzanych z dynamika zachorowan oraz profilem pacjentow.

2.4.5 Malaria dynamic depending on climate fluctuation, China case
(pracaa planowana na marzec-maj 2020: Stypendium rzadu Francji, Campus

France).

Planowana wspétpraca: Miron Kursa, Marta Hallay, Grzegorz Dudzik (ICM),
Therese Libourel, Carmen Gervet (Espace-DEV)

Opis badan: Warunki zycia komaréw przenoszacych malari¢ uzaleznione sa
generalnie od dwoéch czynnikéw — (1) warunkéw rozrodu (regulowang m.in. przez
temperature atmosferyczng) oraz (2) warunkow zycia (regulowang mozliwoscia
znalezienia zywicieli; ludzie, zwierzeta). Zaktadajac iz dostep do zywicieli jest
staty, postawione zostalo pytanie: czy krotkookresowe fluktuacje klimatyczne
wplywaja na ,,okienko zachorowalnoS$ci”, czyli okres aktywnoSci komaréw w
ciggu roku. Przenalizowane zostang dane o temperaturze powietrza oraz
wilgotnoSci w zestawieniu z pierwszym i ostatnim notowanym w danym roku
przypadkiem zachorowalno$ci na malari¢. Dane o zachorowaniach pochodzg z
bazy CDC, Chiny, za§ dane klimatyczne z chifiskiego serwizu meteorologicznego.
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2.4.6. Inne projekty

PREDICT, USDA — wspétpraca dr A. Afelt z zespotem francusko-
kambodzafnskim zaangazowanym w projekt detekcji wiruséw przenoszonych
przez nietoperze(2012-2016). Wynikiem jest 5 publikacji: 3 bezpoSrednio
powigzane z projektem”' ** *oraz 2 przygotowane jako publikacje przegladowe,
podsumowanie wynikéw i wiedzy** .

2.5 Metody informatyczne, aplikacje i API w bioinformatyce i genomice.
Dzialalno$¢ Prof. Piotra Baly

2.5.1. HEAP - Human Exposome Assessment Platform

(H2020, 2020-2024)

Projekt zajmuje si¢ badania nad wptywem Srodowiska na zdrowie cztowieka i
wchodzi w sktad klastra kilkunastu projektéw finansowanych przez UE w tym
zakresie. W ramach projektu ICM bedzie rozwijal oprogramowanie do analiz
genetycznych i zajmowat si¢ jego zréwnolegleniem i dostosowaniem do
uruchamiania na komputerach duzej mocy.

2.5.2. NIASC - Nordic Information for Action eScience Center >
(project NordForsk, 2014-2018)

Zréwnolegnie 1 optymalizacja aplikacji bioinformatycznych oraz ich zastosowanie

do wyszukiwania w DNA cztowieka sekwencji pochodzacych od wiruséw.

2.5.3. Aplilacje bioinformatyczne w PL-Grid *’

Opracowanie systemu do sktadowania i przetwarzania sekwencji DNA
uzyskiwanych z sekwencera Roche. System, zbudowany w oparciu o technologie
UNICORE pozwalat na automatyczne przekazywanie danych z sekwencera na
serwery ICM a nastepnie na uruchamianie na zasobach obliczeniowych ICM
analiz z wykorzystaniem oprogramowania Roche. Stworzony system pozwolif na
znaczace skrocenie czasu analiz DNA. Projekt byt realizowany wspdlnie z
Zaktadem Medycyny Sadowej Collegium Medicum UMK w Bydgoszczy.

2.54. Analiza danych medycznych w Srodowisku gridowym

Opracowanie systemu do analizy danych CT pozwalajacych na okreSlenie ksztattu

1 rozmiaru zatok. System zrealizowany w postaci serwisu webowego opartego o
technologie UNICORE i UNICORE Portal **. Analiza korelacji pomiedzy
wystepowaniem incydentéw kardiologicznych (zawaty, udary) a pogoda?°.

2.5.5. Genetyczne bazy danych w projekcie OCEAN (POiG)

Opracowanie, w oparciu o technologiec UNICORE bezpiecznych metod
sktadowania 1 analizy danych genetycznych. W ramach projektu OCEAN
sktadowano ok 1TB danych medycznych z WUM (prof. Ptoski) oraz ok 0.6TB z
WCO (Wielkopolskie Centrum Onkologii). Niestety wspétpraca w obu
przypadkach si¢ nie rozwingta.

2.5.6. Kardionet (Fundusze Norweskie 2008-2011)

Opracowanie nowoczesnego systemu informatycznego do sktadowania
elektronicznego rekordu pacjenta kardiologicznego. Opracowanie metod zdalnego
(za pomocy tabletow) dostepu do historii choroby dla zespotéw wyjazdowych.
Projekt realizowany wspélnie z WUM *°.
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2 2

2.6 Bioinformatyka, algorytmy bioinformatyczne oraz inna dziatalnos¢
Witolda Rudnickiego *!

Udzial w challenge'ach DREAM - analiza r6znych rodzajéw danych
biomedycznych z wykorzystaniem metod uczenia maszynowego, publikacje w
ramach konsorcjum DREAM *

Analiza regulacji genetycznej przy uzyciu metod uczenia maszynowego™

Analiza wlasno§ci aminokwaséw waznych z ewolucyjnego punktu widzenia na
podstawie macierzy podobiefistwa BLOSUM *,

Réwnolegte implementacje podstawowego algorytmu bioinformatycznego,
stuzgcego do przyréwnania sekwecji biatkowych *°

2.7 Systemy uczenia maszynowego i selekcji w biologii oraz inna
dziatalno$é i Mirona Kursy

2.6.1 Boruta' — system do ekstrakcji istotnych czynnikéw

Boruta ** ¥ *, oparty o systemy uczgce si¢ jest systemem do ekstrakcji istotnych
czynnikow, w tym uwiklanych w ztozone zaleznoSci. Boruta uzywany jest
obecnie przez setki naukowcow w wielu dziedzinach wiedzy. Moze by¢
stosowany zar6wno na matych danych, na przyktad klinicznych, jak i na zbiorach
"omicznych" idacych w miliony cech, réwniez kombinowanych danych r6znego
typu.

Boruta ma mocne fundamenty teoretyczne, dobrze sprawdza si¢ w empirycznych
testach, a co wazne, jest w stanie generowaé negatywne odpowiedzi jesli nie ma
zadnych istotnych statystycznie zaleznosci, podczas gdy wigkszos¢
konkurencyjnych algorytméw zawsze podsuwa jakie$, w tym wypadku btedne 1
mylace, rozwigzanie.

2.6.2 FlowForest dla cytometrii przeplywowej

FlowForest™ *, system uczacy si¢ dedykowany do bezposredniej analizy danych z
eksperymentow cytometrii przeplywowej. Samoistnie tworzy gate'y na podstawie
wejSciowych danych. Oznacza populacje zdarzen uczestniczace w
przewidywaniu. Obecnie w fazie rozwojowej, zabiegam o zbiory danych potrzebne
do dalszego rozwoju (w szczegolnosci ze starych, bezkonluzywnych badan).

Co ciekawe, istniejg skuteczne uogélnienia na dane innego typu. Dla przyktadu,
mam obiecujgce wyniki rozpoznawania subtelnych réznic w potencjatach
wywotanych w danych elektroencefalograficznych. Co wazne, niezalezne od
rdznic osobniczych, oraz dajace si¢ utrzymac nawet przy praktycznym braku
typowego pre-processingu, co dowodzi na wysokg autonomi¢ metody 1 odpornosé
na typowe zaburzenia.

1 Projekt prowadzony wspélnie z Witoldem Rudnickim
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Dr Kursa pracuje rowniez nad problemami fMRI i innymi elektrofizjologicznymi
szeregami czasowymi (EKG, holtery). Praca w toku.

2.6.4 Fenomenologiczne analizy mechanizméw neurochemicznych u szczura,
w kontekscie wplywu substancji, cravingu i interakcji spotecznych

Projekt*' ** w Scistej wspétpracy z Instytutem Biologii Eksperymentalnej im.
Nenckiego PAN. Metodologicznie interesujg mnie zastosowania algorytmow
rekonstrukcji sieci regulacyjnych w tym kontekscie. W szczegdlnoSci,
zastosowanie teorii informacji do filtrowania, poprawnej interpretacji wymuszef
oraz modularyzacji, jak rowniez biologiczna interpretacja miar centrycznosci.

2.8 Computational modelling of tissue, cell colonies and cancer growth.
Dziatalno$é dr Macieja Cytowskiego®

Autorzy: Maciej Cytowski, Zuzanna Szymanska
Projekt Timothy *

Opis badan: Metody eksperymentalne bardzo czesto nie wystarczaja do
zbudowania spdjnej, usystematyzowanej teorii opisujacej zjawiska biologiczne.
Odkrywanie ztozZonosci proceséw biologicznych moze wymagac wykonania duzej
liczby kosztownych eksperymentéw. Ponadto petne zrozumienie wysoce
nieliniowych mechanizméw rzadzacych tymi procesami wydaje sie, byc niemal
niemozliwe przy uzyciu wytacznie metod eksperymentalnych. Jednym z szeroko
stosowanych narzedzi uzupetniajacych tradycyjne podejscie eksperymentalne, jest
modelowanie matematyczne, ktére, z zastosowaniem szeregu metod
analitycznych 1 obliczeniowych, ma na celu przedstawienie matematycznego
opisu procesOw biologicznych.

Gtéwnym celem projektu byto stworzenie metodologii i zaawansowanych
algorytmow obliczeniowych shuzacych do opisywania wybranych zjawisk
biologicznych, w nieosiagalnej dotychczas skali. W rezultacie rozwiniete zostato
nowatorskie narzedzie Timothy umozliwiajace przeprowadzanie symulacji
uktadéw komérkowych w skali przestrzennej siegajacej lcm’ (ponad 10°
komorek). Zaproponowany model bazuje na indywidualnym opisie komorki.
Oznacza to, ze stan kazdej komorki w rozpatrywanym uktadzie biologicznym
opisany jest za pomoca jej indywidualnych proceséw i whasnosci. Po raz pierwszy
w ramach pojedynczego modelu mozliwe jest badanie i taczenie dynamiki
wewnatrzkomoérkowej z procesami zachodzacymi w skali makroskopowe;.
Zaproponowane narzedzie jest generycznym modelem umozliwiajacym
przeprowadzanie wielkoskalowych symulacji r6znych klas proceséw
biologicznych, w szczeg6lnoSci moze by¢ przystosowane do opisu specyficznych
zjawisk takich jak wzrost guza litego w skali o znaczeniu klinicznym, rozwdj
biofilmu czy proces waskulogenezy** +* #4748 49 30 31,

2 obecnie w Pawsey Centre, Perth, Australia
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2.9 Dziatalnos¢ innych pracownikéw ICM

Student Inzynierii Obliczeniowej w ICM, Karol Niedzielewski w swojej pracy
magisterskiej z 2019 roku zaimplementowat biblioteke ParalleX do zréwnoleglania
kod6éw na komputerach wielkiej mocy obliczeniowej w kontekscie wykrywania cech
wielowymiarowych w zbiorach genomicznych. Jego praca “Multidimensional Feature
Selection and High Performance ParalleX” > kt6ra ukazata si¢ w Springer Nature
Computer Science 24-go pozdziernika 2019 byta juz prawie 900 razy Sciagana z
portalu wydawcy Springer Nature.

3. Dzialalnos¢ edukacyjna ICM

3.1 Inzynieria Obliczeniowa

Inzynieria obliczeniowa to kierunek studiéw stacjonarnych drugiego stopnia o profilu
praktycznym uruchomiony przez ICM UW w semestrze zimowym 2016/2017. Oferta
studiéw skierowana jest przede wszystkim do absolwentéw studiéw inzynierskich
(studia pierwszego stopnia, 7-semestralne, zakonczone uzyskaniem tytutu inzyniera)
lub magisterskich. Studia trwaja trzy semestry, konczg si¢ uzyskaniem tytutu
zawodowego magistra. Kierunek inzynieria obliczeniowa przyporzadkowany jest do
dyscypliny informatyka w dziedzinie nauk Scistych i przyrodniczych.

Program studiéw dotyczy zastosowania obliczen naukowych, w tym obliczen
wykorzystujacych systemy wielkoskalowe, do rozwigzywania zaawansowanych
probleméw naukowych i technicznych.

W trakcie studidw na kierunku inzynieria obliczeniowa studenci uzyskuja
podstawowg wiedzg z zakresu systemOw wielkoskalowych, ich architektury, a takze
zarzadzania nimi 1 wykorzystania w wybranych dziedzinach. Zapoznaja si¢ z
metodami przetwarzania, analizy i wizualizacji wielkich danych w tym metodami
uczenia maszynowego 1 sztucznej inteligencji. Poznaja metody i paradygmaty
programowania systemow wielkoskalowych ze szczeg6lnym uwzglednieniem
programowania réwnolegtego i rozproszonego, w tym przetwarzania w chmurze.
Zdobywaja wiedz¢ na temat wybranej dziedziny zastosowafi obliczen
wielkoskalowych, wykorzystywanych algorytméw i metod obliczeniowych, a takze
biorg udziat w projektach obliczeniowych z wykorzystaniem superkomputerow.

Jednym z istotnych obszaréw zastosowan jest biologia i medycyna. Studenci maja
mozliwo$§¢ wyboru wyktadéw dotyczacej wizualizacji danych wielomodalnych, w
tym danych medycznych, czy wyktadéw dotyczacych chemii obliczeniowej,
modelowania molekularnego czy bioinformatyki.

Nauka na kierunku inzynieria obliczeniowa, ze wzgledu na unikatowy charakter 1
niewielka liczbe studentdw, jest oparta o realizacj¢ projektow z wykorzystaniem
istniejacej infrastruktury obliczeniowej. Studenci maja do dyspozycji laboratorium
komputerowe, korzystaja z superkomputeréw Cray XC40 (Okeanos), klastra
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obliczeniowego (Hydra) oraz systemu analityki duzych danych (Enigma). Oprécz
uczestnictwa w tradycyjnych wyktadach studenci w ramach ¢wiczefi biorg udziat w
zadaniach zwigzanych z biezacym utrzymaniem systemow obliczeniowych ICM.
Studenci sg wiaczani w realizacje projektow badawczych i rozwojowych
prowadzonych w ICM, moga takze realizowac wilasne projekty. Duzy nacisk
ktadziony jest na rozwdj kompetencji migkkich wymaganyuch od absolwentéw
kierunkéw informatycznych takich jak umiejgtnoS¢ prezentacji, pracy grupowej,
funkcjonowania w interdyscyplinarnym zespole.

Studenci inzynierii obliczeniowej biorg udzial w konkursach 1 hackathonach zajmujac
czotowe lokaty.

3.2 OMICS Data Science: Bioinformatics and Analysis of large-scale
biomedical data

Program Kursu Omics Data Science - Bioinformatyka i Analiza wielkoskalowych
danych biomedycznych zostat opracowany przez rade programowg i wprowadzony w
2019 jako czes¢ projektu "Genetically conditioned diseases - education and
diagnostics (EDUGEN)" wspétfinansowanego ze sSrodkéw Unii Europejskiej w
ramach Europejskiego Funduszu Spotecznego, Program Operacyjny Wiedza
Edukacja Rozwd;.

Of priorytetowa: IV. Innowacja spoteczna i wspdtpraca ponadnarodowa Dziatania:
4.3 we wspdtpracy pomiedzy ICM UW a Instytutem Matki i Dziecka w Warszawie.

Kierownikiem programu jest pracownica ICM dr Katarzyna Suski-Grabowski.

Dr Katarzyna Suski-Grabowski jest absolwentkg Uniwersytetu Paris-Sud, Wydziat
genetyki molekularnej, gdzie obronita rozprawe doktorskg na temat replikacji DNA.
W latach 2003-2010 prowadzita badania w Memorial Sloan Kettering Cancer Center
w Nowym Jorku a nastepnie w Weatherall Institute of Molecular Medicine Cancer
Research Oxford University. Badania te dotyczyty strukturalnych blokad w DNA
przy uzyciu metod genetycznych, biochemicznych oraz analiz bioinformatycznych.
W latach 2011-2017 dr Katarzyna Suski-Grabowski kierowata grupa badawcza w
Instytucie Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk. Wraz z zespotem
sktadajacym si¢ z studentow studiow magisterskich i studiow doktoranckich badata
wptyw uszkodzenia niewiernej DNA-polymerazy na replikacje DNA uzywajac
metody sekwencjonowania oraz analizujac wyniki dzigki sktadaniu i poréwnywaniu
sekwencji in silico™. Obecnie dr Katarzyna Suski-Grabowski jest kierownikiem kursu
bioinformatycznego Omics Data Science prowadzonego przez Interdyscyplinarne
Centrum Modelowania Matematycznego i Komputerowego Uniwersytetu
Warszawskiego oraz koordynatorem Flagship 1 na europejskim Uniwersytecie 4EU+.

Ponadto projekt OMICS ma na celu zbudowanie nowego Srodowiska naukowcow,
lekarzy i technikdw medycznych ktorzy beda biegli w nowych technikach
obliczeniowych oraz analizy danych w nowoczesnych dziedzinach biologii
systemowej, medycyny i genetyki. Program przygotowuje uczestnikdw do zmierzenia
si¢ ze specyficznymi zagadnieniami OMICS w kontekScie genetyki medyczne;.

Zajecia wprowadzajace do analizy danych wysokoprzepustowych:
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* Badania wysokoprzepustowe w medycynie — wprowadzenie

* Infrastruktura w badaniach wysokoprzepustowych

* Podstawowe narzgdzia informatyczne (Python)

* Podstawowe bazy danych i narzedzia do analizy danych
wysokoprzepustowych

* Podstawy analizy z wykorzystaniem pakietu R

e Zastosowanie narzedzi Big Data w analizach omicznych

*  Modelowanie Deep Learning w badaniach biomedycznych

* Etyczne aspekty biomedycznych badafn wysokoprzepustowych

Ten interdyscyplinarny program sktada si¢ ze wszystkich nauk ilo§ciowych OMICS
(OMICS data science) i jest przygotowany dla studentow ze wszystkich dziedzin
nauki. Studenci zdobywaja wiedz¢ z analizy wyskokoprzepustowe;j:

Praktyczne wykorzystanie analiz wysokoprzepustowych — zajecia praktyczne
poprzedzone wstgpem teoretycznym

* Genomika

* Transkryptomika

* Metagenomika/ Mikrobiom

* Epigenomika

* Proteomika

* Metabolomika

3.3 Warsaw Team na Swiatowych konkursach Student Cluster Competition

ICM stworzyt w grudniu 2016 roku Warsaw Team, zesp6t studentow polskich ktérzy
biorg udziat w Swiatowych konkursach Student Cluster Competition (SCC). Trzy
niezalezne konkursy odbywaja si¢ corocznie w Chinach (kwieciefi-maj), Niemczech
(czerwiec) 1 USA (listopad). Warsaw Team brat juz udzial w siedmiu Swiatowych
finatach i obecnie w rankingu S§wiatowym znajduje si¢ na 23-cim miejscu, oraz 6-tym
miejscu w obszarze Europy, Bliskiego Wschodu 1 Afryki (EMEA).

Warte podkre§lenia w tym kontekScie jest to, ze studenci majg czgsto za zadnie
uruchomic€ i1 przyspieszy¢ najbardziej zaawansowane oprogramowania naukowe,
czesto w dziedzinie obliczen biologicznych. Na przyktad w konkursie Chifiskim
ASC 2017 jednym z programéw byt FALCON: eksperymentalny PacBio diploid
assembler, na Supercomputing 2017 (SC17) studenci przyspieszali dziatanie
programu MrBayes, programu do inferencji Bayesowskiej i wyboru modelu dla
szerokiego wyboru modeli filogenetycznych i ewolucyjnych. Na konkursie w
Chinach ASC w 2018 roku jednym z zadan konkursowych byt program RELION —
“ztoty standard” stworzony do analizy obrazéw w Cryo-EM, a rok p6Zniej na ASC
2019 studenci zajmowali si¢ programem Redbean: A fuzzy Bruijn graph approach to
long noisy reads assembly.
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4. Dziatalno$¢ wspierajaca nauke

4.1 Wirtualna Biblioteka Nauki i otwarty dostep

Od kilkunastu lat ICM, wspierane finansowaniem Ministerstwa Nauki 1 Szkolnictwa
Wyzszego, zaangazowane jest w utrzymanie Wirtualnej Biblioteki Nauki. ICM
odpowiedzialne jest za negocjowanie licencji krajowych dla prawie 600 instytucji
akademickich 1 naukowych w kraju, oraz duzej liczby licencji konsorcyjnych, z
udziatem od kilkunastu do kilkudziesigciu partneréw. Liczba czasopism objgtych
aktualnymi licencjami sigga ponad 8.000 tytutéw. Liczba e-ksiazek dostgpnych w
ramach WBN wynosi ok. 120.000.

W 2019 roku, po bardzo trudnych negocjacjach prowadzonych przez ICM z
wydawnictwem Elsevier do krajowej licencji czasopism dotaczone zostaty
czasopisma z grupy Cell i Lancet.

Negocjacje doprowadzity rowniez do tego, ze ok. 5.000 artykutéw ztozonych
corocznie w czasopismach wydawnictwa Springer przez polskich autoréw jest
przedptaconych z mozliwosciag publikowania w otwartym dostgpie (Open Access), a
w czasopismach wydawnictwa Elsevier liczba ta wynosi 1.000 publikacji w 2020
roku i 1.500 publikacji w 2021.

4.2 Konferencje oraz promocja biologii i medycyny obliczeniowej

4.2.1 Computational Challenges in Life Science, Melbourne, Australia

Dyrektor ICM, Dr Marek Michalewicz, od roku 1994 jest aktywnie zaangazowany w
promowanie obliczefi superkomputerowych w biologii 1 medycynie. W roku 1994 byt
inicjatorem 1 gtdwnym organizatorem pierwszej w Autralii konferencji gromadzace;j
nukowcow zajmujacych sie biologig lub medycyng obliczeniowa Computational
Challenges in Life Science’ (Melbourne, 12-13 maj, 1994). Druga edycja
Computational Challenges in Life Science odbyta si¢ 5-7-go lutego 1996 roku w
Melbourne. Prace przedstawione w drugiej edycji zostaly wydane w dwdch tomach
pod redakcjg dr Michalewicza: Plants to Ecosystems®* oraz Humans to proteins’
Dziatalno$¢ ta byta malefikim zalgzkiem prowadzacym do stworzenia w 2009 roku w
Melbourne Wiktoriafskiej Inicjatywy Obliczeniowych Nauk o Zyciu (Victorian Life
Sciences Computation Initiative) ktdra to w 2017 roku przeobrazita si¢ w Melbourne
Bioinformatics.

4.2.2 Joint Fujitsu-A*STAR Computational Bio-Medicine Forum, Singapur

3 Programy tych konferencji znajduja sie w zataczniku.

4 “Plants to ecosystems”, Advances in Computational Life Sciences Vol. I.

Marek T. Michalewicz, Editor, CSIRO Publishing, Melbourne, Feb 1997, Pages: 144, ISBN:
0643059423;

5 “Humans to proteins”, Advances in Computational Life Sciences Vol. Il.,

Marek T. Michalewicz, Editor, CSIRO Publishing, Melbourne, March 1998, Pages: 228,
ISBN: 0643060332 (v.2)
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25-go sierpnia 2009 roku dr Michalewicz zorganizowat w Singapurze Joint Fujitsu-
A*STAR Computational Bio-Medicine Forum®

4.2.3 Supercomputing Frontiers i Supercomputing Frontiers Europe

Dr Michalewicz zainicjowat w Singapurze w 2015 roku seri¢ konferencji pod nazwa
Supercomputing Frontiers. Pierwsze trzy edycje (2015-2017) odbyty sie w
Singapurze, po czym od roku 2018 konferencje odbywaja si¢ w Warszawie pod
nazwg Supercomputing Frontiers Europe. Wsrdd tematow kazdej z edycji wazng
pozycje zawsze zajmowala biologia i medycyna obliczeniowa.

Oto tytuty prac z biologii i medycyny obliczeniowej przedstawione na
Supercomputing Frontiers w latach 2015-2019 oraz planowanych na szdsta edycje w
23-25 marca 2020:

Supercomputing Frontiers, Singapur (2015-2017)

2015

Keynote: Exascale Challenges in Computational Genomics, Rick Stevens, University
of Chicago & Argonne National Laboratory, USA

2016
Keynote: Could A Brain Ever Have A Mind?, Baroness Susan Greenfield, Oxford
University, United Kingdom

Invited: The Potential for Exascale to Transform Healthcare, Patricia Kovatch, Icahn
School of Medicine, Mount Sinai Hospital, USA

2017

Enabling Large Scale Modelling of Personalised Stem Cells Therapy Through High
Performance Computing, Joanna Jurek, Dominika Bakalarz & Maciej Cytowski,
Ulster University, UK, Oxford University, UK, and ICM, University of Warsaw,
Poland

A Clinical Pathogen Identification Pipeline Based on HPC Platform, Haoran Ma &
Kenneth Ban, National University of Singapore

Using High Performance Computing to Create and, Freely Deliver, the Asian
Genomic Database Necessary for Precision Medicine in This Population, Saumya
Jamuar & Jonathan Picker, Global Gene Corporation, Singapore

Data Science in High Resolution Imaging of Sample Heterogeneity, Duane Loh,
Colin Teo, Abhik Datta, Zhou Shen and Deepan Balakrishnan, National University of
Singapore

Multi-GPU Deep Learning Techniques for Tendon Healing in Regenerative Stem
Cells Based Medicine, Norbert Kapinski, Jakub Zielinski, Bartosz Borucki &
Krzysztof Nowinski, ICM, University of Warsaw, Poland

6 Program symposium znajduje sie w zatgczniku.
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Mathematical Modelling and Large-Scale Computational Optimisation Elucidates the
Link Between C. Elegans Neural Circuit Morphology and Worms Behaviour,
Franciszek Rakowski, Piotr Bala, Lukasz Gorski & Jan Karbowski, ICM, University
of Warsaw, Poland

Supercomputing Frontiers Europe, Warszawa (2018-2019)

2018
Keynote: Precision Medicine as an Accelerator for Next Generation Supercomputing,
Dimitri Kusnezov, Department of Energy, USA

Invited: Advanced theoretical techniques to overcome drug-resistant bacteria, Joanna
Sutkowska, University of Warsaw, Poland

Accelerating scientific discoveries in protein bioinformatics with Microsoft Azure
cloud platform, Dariusz Mrozek, Microsoft

High performance computing with coarse-grained model of biological
macromolecules, Emilia A. Lubecka et al., University of Gdansk, Poland

2019

Invited: Studying brain structure and function through detailed computational
modelling and topological analysis, Michael Reiman, Ecole Polytechnique Fédérale
de Lausanne, Switzerland

Invited: Computational Challanges in understanding the structure and function of the
microbiome, Tomasz Kosciolek, University of California San Diego, USA

Invited: Sequence Similarity Search for Large-scale Metagenomic Data using Liquid
Immersion Cooling Supercomputer,Yoshinori Kimura, Infinite Curation, Japan

The effect of crowded environment on the dynamics of the hepatitis C virus protease
NS3/4a, Natalia Ostrowska, Michael Feig and Joanna Trylska

Transport of vitamin B12 through the outer membrane protein BtuB in E.coli, Tomasz
Pienko and Joanna Trylska, University of Warsaw, Poland

SimRNA: a coarse-grained method for RNA folding simulations and 3D structure
prediction, Michat Boniecki et al., International Institute of Molecular and Cell

Biology in Warsaw, Poland

Supercomputing Frontiers, Warszawa, 23-25 marzec 2020

Keynote: Human Microbiome Project, Rob Knight, University of California San
Diego,
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Invited: Machine learning-guided multiscale modeling of platelet aggregations,
Yuefan Deng, Stony Brook University, NY,

Invited: GRAPE Supercomputer and Biosystems computational research, Makoto
Taiji, RIKEN Center for Biosystems Dynamics Research,

Invited: Functional dynamics of biomolecules with supercomputers, Joanna Trylska,
Centre of New Technologies University of Warsaw,

5. Infrastruktura

5.1 Serwerownie

ICM zarzadza dwoma centrami danych w Warszawie. Oddane do uzytku w 2016 roku
Centrum Technologii ICM (CT-ICM) w Bialotece ma ok. 10.000 m’ powierzchni
technicznej 1 jest jednym a najnowocze$niejszych i najlepiej wyposazonych
naukowych centéw obliczeniowych w Polsce. Centrum zabezpieczone jest w uktady
cigglego zasilania energii elektrycznej na poziomie 5.5 MW, uktad chtodzenia
komputeréw woda lodowa i glikolem, trzy niezalezne uktady bezpieczenstwa
przeciwpozarowego oraz uktady zabezpieczenia dostepu.

Druga, starsza serwerownia znajduje si¢ w bydynku IBIB PAN przy ul. Pawinskiego.
Miesci ona starszy sprzet obliczeniowy, zasoby chmorowe oraz storage.

Figure 1. Nowe Centrum Technologii ICM na Biatolece.

22



Dziatalnos¢ ICM w Naukach Biologicznych i Medycznych

5.2 Sprzet obliczeniowy

W CT ICM na Biatotece znajdujg si¢ dwa superkomputery Petaflopowy Cray XC-40
(Okeanos) do tradycyjnych intensywnych obliczen numerycznych, oraz klaster
Huawei (Enigma) do analityki wielkich danych i obliczei chmurowych. W
serwerowni na Pawifskiego znajduje si¢ klaster Huawei (Topola) przeznaczony do
obliczen mniejszej skali.

Figure 2. Jeden z najpotezniejszych komputerow w Polsce: Cray-XC40 - Okeanos w
CT ICM w Biatotece.

W ostatnim roku ICM zbudowat klaster sktadajacy si¢ z szeSciu serwerow
wyposazonych w najnowszej generacji akceleratory GPU (Nvidia Tesla V100) oraz
unikalny komputer NEC Aurora Tsubasa z oSmioma kartami wektorowymi. W tym
roku klaster zostanie rozbudowany o wezet z duza iloScig pamieci RAM (1.5TB) 1
kolejnymi akceleratorami. Sumarycznie ICM posiada zasoby obliczeniowe ok. 2
PFLOPS

5.3 Przechowywanie danych

Oprdécz zasobow obliczeniowych ICM posiada zasoby storage:10 PB dostgpne na
komputerze Okeanos, sumaryczne 4 PB na lokalnych dyskach w weztagch Enigmy,
oraz 6 PB storage obiektowego przeznaczonego do dlugotrwatego przechowywania
cennych danych.

5.4 Sieci Komputerowe
ICM UW jest cztonkiem konsorcjum Pionier zrzeszajacym 21 krajowych sieci

23



Dziatalnos¢ ICM w Naukach Biologicznych i Medycznych

miejskich i czterech innych akademickich centréw superkomputerowych.
Ogolnopolskie partnerstwo w zakresie sieci Swiattowodowych umozliwito dostep do
nowoczesnej sieci o znacznych przepustowoSciach i licznych potaczeniach
miedzynarodowych.

Dwie serwerownie ICM sa polaczone pomiedzy sobg oraz z pozostalymi centrami
obliczeniowymi i siecig Pionier faczami o przepustowosci 100Gb/s. Fizyczne
polaczenia do uzytkownikow sieci oraz pomigdzy weztami szkieletowymi wykonane
sa w ramach wtasnej sieci Swiattowodowej, tak aby zapewni¢ redundantny uktad
polaczen, przy zachowaniu geograficznego odseparowania tras Swiattowodowych.

Dzigki dwom serwerowniom, ICM jest w stanie znacznie ograniczy¢ ryzyko
wystgpienia awarii lub zminimalizowac¢ skutki w przypadku ich wystapienia przez
odpowiednie rozlokowanie komponentdw infrastruktury obliczeniowej i sieciowe;j.

4 |
4
B 4

=\ y GROOWO///

()
. ’ N)  WKOSZA N y
\ e o8 | 3
& VER) szczeCIN BYDGOSZCZ VAL KUZNICA

y
) £X) | BIALOSTOCKA
L7

YORUN

JARSZAWA
/\‘_—/’ ()

\\l7‘"> N Y d ‘\I\‘ — - LODZ “\

e
KOLBASKOWO \ Y A % \ﬂ
v L AR N BIALYSYOK

POZNAN.
()

PULAVY

WRocum < PADOM 1y &)

x )
A CZESYOCHOWA ’

OFoLE €M) wetee :
-:<. 4 GLIWICE //
HREBENN
KRAKOW 72" //\ REBENNE
\.

\
& N
stszéw N |

\ \
=

7 zwARDON.

Figure 3. Ogolny zarys topologii akademickiej sieci swiattowodowej PIONIER.
Zielone punkty oznaczjq umiejscowienie pieciu akademickich centrow
superkomputerowych.

5.5 Wizualizacja

W nowozbudowanej auli wyktadowej w Centrum Technologii ICM dla 70-ciu
stuchaczy znajduje si¢ unikalny sprzet wizualizacyjny. Sciana wideo o rozdzielczosci
8K 1 przekatnej 220 (16 monitorow) zasilana jest treScig obrazowa bezpoSrednio z
dedykowanego serwera wyposazonego w 4 karty GPU, 48 rdzeni CPU i 1 TB pamieci
operacyjnej. Oprogramowanie zapewnia mozliwos¢ interaktywnej pracy wizualnej z
duzymi danymi (m.in. VisNow), a takze zdalng prace wspdlng (m.in. SAGE2)

czy transmisj¢ wyktadow czy obrazow z catego Swiata.
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6. Ekspertyza

ICM jest zangazowane w badania, eksploracje i rozwdj nowych technik
obliczeniowych i najnowszych rozwigzan technologicznych.

W latach 2009-2016 obecny dyrektor ICM, dr Marek Michalewicz zajmowat
stanowisko CEO (dyrektora naczelnego) w A*STAR Computational Resource Centre
w Singapurze. Jest to najwigksze w rejonie Azji Potudniowo-Wschodniej naukowe
centrum obliczeniowe nalezace do organizacji naukowej A*STAR (Agency for
Science, Technology and Research) w Singapurze. A*STAR zatrudnia ponad 5,5
tysigca pracownikow w 14 instytutach naukowych. Siedem z tych instytutow nalezy
do tzw. BMRC: Bio-Medical Research Council. Dr Michalewicz byt odpowiedzialny
za stworzenie Narodowego Centrum Superkomputerowego w Singapurze (NSCC).
NSCC bylo inwestycja rzedu 100 mln dolaréw singapurskich i rozpoczgto swoja
dziatalnos¢ na poczatku 2015 roku. Architektura rozwigzan zaproponowanych przez
dr Michalewicza byta w szczegodlnos$ci skierowana dla uzytkownikéw Singapurskiego
Instytutu Genomiki (Genome Institute of Singapore - GIS) i innych Instytutow
BMRC. Wsrod unikalnych rozwigzan stworzonych i wprowadzonych pod
kierownictwem dr Marka Michalewicza w Singapurze nalezy wymienic:

1. Sieci komunikacyjne przesylania danych:
Zaprojektowanie unikalnej w skali §wiatowej architektury potaczenh dwoch
kampusow A*STAR odleglych o ok. 1,2 km: Biopolis, gdzie miesci si¢ Genome
Institute of Singapore (GIS) i Fusionopolis 1 (siedziba NSCC). Catkowita
przepustowos¢ sieci jest bez precedensu $wiatowego 1 wynosita w 2016 roku 1.18
Tbps.
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Figure 4. Polgczenie sieciowe pomiedzy Biopolis i Fusionopolis w Singapurze. 1,18
Tbps zrealizowane poprzez pie¢ potqczen, w tym 500 Gbps CloudXpress-1 (Infinera,
tep/ip) oraz bezposrednie potgczenie InfiniBand (MetroX, Mellanox).
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Jednym z ciekawszych zastosowan potaczenia pomiedzy GIS a NSCC w Singapurze
bylo bezposrednie polaczenie sekwenatorow Illumina ze storagem NSCC odleglego o
1,2 km uzywajac protokotu InfiniBand.
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Figure 5. Sekwenator lllumina w GIS przekazuje bezposrednio dane doswiadczelne
do storagu NSCC i dalej do analizy na superkomputerze - bez zadnych krokow
posrednich

2. InfiniCortex

W latach 2014-2016 dr Michalewicz byt inicjatorem i liderem projektu InfiniCortex —
stworzenia wspotbieznego komputera o globalnym zasiggu, mieszczacego si¢ na
czterech kontynentach i w siedmiu krajach (Singapur, Australia, Japonia, Kanada,
USA, Francja, Polska) potaczonego globalng siecig InfiniBand z przepustowoscia
100gbps.

argest spanning
InfiniBand network: ring-
around-the-world with
up-to100Gbps sections
Singapore-USA

InfiniBand routing |
I
across 7 subnets over

4 continents |

Figure 6. InfiniCortex w 2015, prezentowany na konferencji Supercomputing 15 w
Nowym Orleanie. Globalne potqczenie InfiniBand z przepustowoscig 100gbps na
czterech kontynentach. Po raz pierwszy pokazano rowniez tworzenie pod-sieci
InfiniBandu o globalnym zasiegu.
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Osiagniecie to jest bezprecedensowe i nie powtérzone do dzisiaj. InfiniCortex to nie
tylko wyjatkowa infrastruktura stuzaca do obliczen rozproszonych i do przesytania
danych o zasiegu $wiatowym, lecz rowniez platforma na ktorej zademonstrowano
wiele zastosowan biologicznych i medycznych:

1. przesylanie danych genomicznych pomigdzy Australig i Singapurem, via Seattle.
Zbidr genomiczny o wadze 1,14 Tb zostal przestany uzywajac polaczenia
InfiniCortex w czasie 24 minut. Normalny transfer przy uzyciu standardowego
polaczenia tcp/ip wymaga 12,5 godziny.

AU to SG data transfer speed Genetic Sequence Workflow for SC14

4h 7m

3h

1h21m

381Gb data set.

12h 33m

Sh
4h 5m
4m
it R | o sar o161 1000 508

o 10 pan 5T 10084 18 path (38 00mm)
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~
=

btion with NCI ANU Andrew Howard and Jakub Chrzeszczyk 1,143Gb data set

Figure 7. Transfer danych genomicznych pomiedzy National Computing
Infrastructure na Australijskim Uniwersytecie Narodowym (NCI ANU) w Kanberze a
Singapurem, przy uzyciu InfiniCortex'a (protokot InfiniBand na odlegtosci globalne).

it. InfiniCloud.

Na podtozu infrastruktury InfiniCortex’a zostat stworzony globalny wirtualny
komputer InfiniCloud, ktory byt konfigurowany na przycisnigcie klawisza i znajdowat
si¢ w czterech miejscach na $Swiecie: Australii, Singapurze, Francji i USA.

InfiniCloud ppostuzyt do zademonstrowania zastosowania z genomiki raka: “cancer
mutation calling pipeline”.
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Running the pipeline on the virtual InfiniCloud cluster
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Figure 8. InfiniCloud - globalny wirtualny komputer zastosowany do obliczen w
genomice mutacji raka.

iii. Segmentacja “w locie” duzych obrazoéw patologicznych tkanek (Streaming
Segmentation of Large Pathology Tissue Images). Projekt ten zostat zrealizowany z
partnerami ze Stony Brook Univesrity, Oak Ridge National Laboratory i Georgia
Institute of Techchnology (GT) . Olbrzymie obrazy patologiczne tkanek w skali do
120.000 x 120.000 pikseli przechowywane w Singapurze byty w czasie rzeczywistym
przesytane uzywajac polaczenia InfiniCortex do GT do analizy. Wyniki z GT
przekazywane byty do tabletu (czytaj: lekarze przy pacjencie) w Nowym Orleanie.

Streaming Segmentation of Large Pathology Tissue Images

Abstract:
Demo showed nuclear segmentation on a high resolution whole slide tissue color image
(53,000%36,000 pixels, RGB) stored on a cluster at ACRC in Singapore.

The image is partitioned into tiles. The tiles
that contain enough tissue data are
streamed from multiple cluster nodes via the

ORNL ADIOS system over Longbow H
connections to a cluster at Georgia Tech (GT) %
in the US. The tiles are processed on the GT o)
cluster using the SBU RT middleware as they
are received to segment nuclei. Segmented ;
nuclei and the tiles are assembled into an }
image. t/(
Team: —— T T——

Tahsin Kurc, SBU and ORNL  Scott Klasky, ORNL Jong Choi, ORNL Joel Saltz, SBU

‘\\w Stony Brook University a SDG AD'@S * OAK RIDGE NATIONAL LABORATORY

MANAGED BY UT-BATTELLE FOR THE U.S. DEPARTMENT OF ENERGY

Figure 9. Segmentacja obrazow patologii tkanek "w locie" na odleglosciach trans-
kontynentalnych.

3. Architektura superkomputera Aspire 1 oraz zasobow do przechowywania danych
naukowych (Storage) w NSCC w Singapurze zaprojektowana przez dr Michalewicza
1 wspotpracownikow zostala stworzona w duzej mierze aby zaspokoi¢ potrzeby
Genomic Institute of Singapore i innych instytutow bio-medycznych A*STAR.
Unikalne cechy tego rozwigzania to:

1. bezposrednie potaczenie InfiniBand between GIS a NSCC
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bezprecedensowo szybki I/O (Input/Output) pomiedzy superkomputerem a
storage’em: 500 Gbps uzywajac 10 x Infinite Memory Engine jednostek
tzw. burst buffer.

dziesie¢ serweréw z bardzo duza pamigcig wspotdzielong przeznaczonych
specjalnie do zadan genomiki 1 biologii w czasie rzeczywistym (poza
systemem kolejkowym). Jeden serwer z 6TB pamigeci RAM, 4x z 2TB 1 5x
ITB.

Hierarchiczne zarzadzanie storag’em (HSM) i specjalne rozwigzania do
zarzadzania rozproszonymi meta-danymi (Arcitecta).

Specjalne partycje w storage’u dla danych genomicznych.

Wydzielona czg¢s¢ storage’u o wielkoSci SO0TB z zabezpieczeniem
anonimowosSci (secure storage) specjalnie dla wrazliwych danych
genomicznych i medycznych do dlugoterminowego przechowywania.
Bezposrednie nody loginowe potaczone InfiniBandem z NSCC w trzech
uniwersytetach (NUS, NTU, SUTD) a w przysztosci w kampusach wielu
szpitali Singapuru — jeszcze jedno rozwigzanie unikalne w skali $wiatowe;.

ICM zaangazowany jest od kilku lat w wyjatkowe projekty technologiczne stawiajace
nas w lidze lideréw zastosowan rozwigzan sieciowych i obliczeniowych w skali
swiatowej. Oto kilka przyktadow:

1.

Potgczenie dwdch centréw danych ICM (Ochota — Biatolgka) na odlegtosci
ok. 20 km z przepustowoScig 1.2 Tbps uzywajac najnowoczesniejszego
sprzetu demonstracyjnego CloudXpress-2 firmy Infinera (ICM jako pierwsze
w Europie, tuz po Amazon, Facebook 1 Google).

Data Transfer Nodes (DTN) — w potaczeniu z transferem danych i
obliczeniami w skali globalnej. Demonstracja na Supercomputing 2018 w
USA potaczenia z Pawsey Centre w Perth, Australia i uruchomiania
skonteneryzowanych programéw alternatywnie na zasobach w Australii lub w
Warszawie.

. Ustanowienie pofaczen InfiniBand pomigdzy ICM a TASK Gdafisk, oraz ICM

a NCBJ, Swierk i zbudowanie daleko rozproszonych wspétbieznych
komputeréw rozproszonych

Transfer danych pomigdzy Warszawa a Singapurem na nowym potfaczeniu
100Gbps CEA-1 (Collaboration Asia Europe 1) z szybkoScig 100Gbps we
wspolpracy z firmg zettar.

W 2020 roku ICM, w ramach programu Zintegrowanego Programu Rozwoju, bgdzie
goscil profesora wizytujacego Yuefan’a Deng’a ze Stony Brook University, USA.
Prof Yuefan Deng od lat prowadzi wieloskalowe badania obliczeniowe przeptywu
krwi z uwzglednieniem dynamiki ptytek krwi i krwinek. Prf Deng jest réwniez
zatozycielem i jednym z dyrektorow nowopowstatego Institute for Engineering
Driven Medicine w Stony Brook University (razem z Prof. Joel Saltz).
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7. Podsumowanie

Interdyscyplinarne Centrum Modelowania Matematycznego i Komputerowego
Uniwersytetu Warszawskiego od 27-miu lat zaangazowane jest w réznorodne badania
zwigzane SciSle z biologig i medycyng. W ciggu ostatnich lat nasilita si¢ rowniez
dziatalno$§¢ wprowadzania nowych technologii obliczeniowych, nowych algorytméw,
w szczegdlnosci sztucznej inteligencji 1 uczenia maszynowego (Al & ML), super-
nowoczsnych metod przesytania olbrzymich danych naukowych, przechowywania
danych i ich analizy przy uzyciu ré6znorodnych metod oraz nowych architektur takich
jak karty graficzne GPU czy procesory wektorowe.

ICM rozwija wspolprace naukowa i technologiczng z wieloma partnerami
naukowymi: uniwersytetami, centrami badan i obliczen wielkiej skali, ze szpitalami
badawczymi i organizacjami rzagdowymi zajmujacymi si¢ zdrowiem lub medycyna na
calym $wiecie.

Obecnie ICM pracuje nad zacie$nieniem wewngtrznej wspotpracy z Centrum Nowych
Technologii UW, oraz innymi jednostkami UW; z Politechnika Warszawska;
Instytutem Matki i Dziecka oraz szpitalami Warszawskimi.

ICM zaprasza Warszawski Uniwersytet Medyczny do rozmdéw na temat mozliwej
wspoOtpracy naukowej, wymiany do$wiadczen w zakresie planowania, projektowania
architektur i rozwigzan IT, realizacji przetargow i zakupow sprzetu oraz utrzymania
infrastruktury informatycznej i obliczeniowe;.

W tym celu proponujemy organizacj¢ wspdlnych, jednodniowych warsztatow, ktore
shuzylyby przedstawienu przez obie strony naszych osiggnigc i aspiracji, oraz
wyszukaniu mozliwych obszaréw wspotpracy lub wymiany doswiadczen.

Proponujemy aby warsztaty takie odbyly si¢ w naszym nowopowstalym audytorium
w Centrum Technologii ICM przy ul. Kupieckiej 32 w Bialotgce w pierwszej potowie
2020. ICM podjaby si¢ organizacji tego wydarzenia oraz zaprositby uczestnikow do
zwiedzenia naszej serwerowni i catego zaplecza technologicznego.
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