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Ogoélna charakterystyka rozprawy

Przedtozona do recenzji rozprawa doktorska jest napisana w jezyku angielskim, liczy
253 strony. Jest bezposrednio powiazana z 10 oryginalnymi publikacjami naukowymi,
ktérych wspétautorem jest Doktorant. W tekscie pracy doktorskiej 44 strony na poczatku
stanowig omowienie tych artykutéw naukowych, a dalsze strony, 45 — 253, zawierajg kopie
publikacji. Literatura naukowa cytowana za oméwieniem obejmuje 48 pozycji.

Tematyka rozprawy dotyczy modeli matematycznych oraz numerycznych zwigzanych
ze scenariuszami rozprzestrzeniania sie infekcji wirusowych, wirusa COVID oraz wirusa grypy.
Rozwijanie sig infekcji wirusowych, w obrebie organizmu gospodarza, a takze w populacji ma
ztozone, wieloaspektowe podtoze biologiczne oraz charakteryzuje sie wieloskalowsg,
skomplikowana dynamika wymagajaca uzywania réznorodnych modeli matematycznych i
numerycznych. Jest to tematyka bardzo szeroka i decyzje Doktoranta o poswieceniu swojej
dysertacji doktorskiej jej rozwijaniu nalezy uznac za bardzo ambitng i interesujacy. Czesé
wynikow / publikacji bazuje na eksperymentach biologicznych in vitro wykonanych w
laboratorium / zespole, ktérego cztonkiem jest Doktorant (obrazowanie
immunofluorescencyjne, ELISA, dPCR i Western blot), co nalezy uznaé za silng strone pracy.

Doktorant dzieli publikacje wchodzace w sktad swojej pracy na dwie grupy, pierwsza
obejmuje modele dynamiki rozwijania sig infekcji wirusowej, druga dotyczy teorii informacji i
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sygnalizacji komérkowej. Pierwsza grupa obejmuje 6 publikacji, a druga 4. Cztery publikacje
nalezace do drugiej grupy mozna jeszcze dodatkowo podzieli¢ na dwie podgrupy. Jedna to
dwie prace zwiazane z zastosowaniem teorii informacji do badania sygnalizacji komdrkowej,
a druga to dwie ostatnie prace (opublikowane w innym niz pozostate zespole autorskim)
poéwiecone numerycznym aspektom badania informacji wzajemnej pomigdzy parami

zmiennych losowych.

W opisie (str. 38) Doktorant wspomina takze dwa dodatkowe, wspétautorskie
artykuty, ktorych tematyka nie jest bezposrednio zwigzana z obszarem badan w pracy.

Praca zawiera 10 oryginalnych tez / hipotez, sformutowanych na stronach 7 - 9.
Kazda z tez jest bezpoérednio powigzana z jedna z publikacji naukowych wchodzacych w

sktad rozprawy.

Oméwienie publikacji wchodzacych w skfad rozprawy

Publikacja, ,Grabowski, F., Kochariiczyk, M., Korwek, Z., Czerkies, M., Prus, W., &
Lipniacki, T. (2023). Antagonism between viral infection and innate immunity at the single-
cell level. PLoS Pathogens, 19(9), €1011597”, (Antagonism), jest studium scenariusza infekcji
komdrek gospodarza (hodowli komérkowej A549, human alveolar cell line) przez wirusa RSV
(respiratory syncytial virus). Praca bazowata zaréwno na technikach eksperymentalnych
obrazowania pojedynczych komdrek jak tez na modelowaniu stochastycznym. Wiadomo, ze
po zakazeniu wirusem komdrki moga wydziela¢ interferony (IFN), ktére pobudzajg pobliskie
komérki do przygotowania sie na nadchodzacg infekcje. Z drugiej strony, biatka wirusowe
czesto zaktécajg synteze IFN i sygnalizacje indukowang przez IFN. RSV blokuje wrodzone
odpowiedzi komérkowego uktadu odpornosciowego poprzez hamowanie aktywacji IRF3,
hamowanie syntezy IFN i hamowanie aktywacji STAT1/2. Z kolei odpowiedz uktadu
odpornosciowego biatka kodowane przez geny stymulowane IFN (aktywowane przez
STAT1/2) hamujg synteze wirusowego RNA i biatek wirusowych. Sytuacja ta nazywana jest
antagonizmem pomiedzy dziataniem wirusa a odpowiedziag komorkowa. Tez3 tej publikacji
oraz rozprawy doktorskiej jest, ze istnienie tego antagonizmu moze by¢ adekwatnie zbadane
/ wykazane przy uzyciu techniki eksperymentéw na pojedynczych komérkach. Przy
wykorzystaniu obrazowania mikroskopii immunofluorescencyjnej, wykazano, ze wzajemny
antagonizm miedzy wirusem RSV a zakazonymi komérkami A549 prowadzi do
dychotomicznych odpowiedzi na poziomie pojedynczej komérki i ztozonych wzorcow
przestrzennych stanéw sygnalizacji komérkowej. Przeprowadzone réwnolegle symulacije, z
wykorzystaniem stochastycznego systemu agentowego potwierdzity scenariusze
oddziatywania wirusa z uktadem odpornosciowym komorek A549.

Publikacja, ,Prus, W., Grabowski, F., Koza, P., Korwek, Z., Czerkies, M., Kaczynska, P.,
... & Lipniacki, T. (2024). Type Ill interferons may suppress viral infections by triggering cell
death. bioRxiv, 2024-09”, (Lambda) poswiecona byta analizie scenariuszy infekcji komdrek
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A549 przez wirusa grypy typu A (IAV). Gtéwna tezg tej pracy jest, ze interferony typu il (IFN-
A1-A4) komdrkowego uktadu odpornosciowego petnig inng role w odpowiedzi na infekcje
wirusa IAV niz interferony typu | (IFNB). Ograniczajg one rozprzestrzenianie sig¢ wirusa grypy
typu A poprzez promowanie obumierania komérek zakazonych wirusem grypy typu A. Teza
ta jest rdwniez teza druga doktoratu. Teza ta jest wspierana przez wykonanie
eksperymentdéw in vitro polegajacych na dokonaniu ,knock outu” funkcjonalnosci biatek
interferonu INFA (IFNLR1 KO). Eksperymentalnie wykazano, ze stosunek komdrek
obumierajacych do zakazonych jest nizszy w komérkach IFNLR1 KO w poréwnaniu z
komdrkami typu dzikiego. Badania eksperymentalne uzupetniono przez komputerowe
modelowanie dynamiki zakazenia hodowli komadrek A549 przez wirusa grypy typu A. Uzyto
deterministycznego modelu SIR, ktérego analiza pozwolita na replikacjg obserwacji w

eksperymentach z komdrkami A549.

W publikacji, ,Kochanczyk, M., Grabowski, F., & Lipniacki, T. (2020). Dynamics of
COVID-19 pandemic at constant and time-dependent contact rates. Mathematical Modelling
of Naturai Phenomena, 15, 28”, (Dynamics), skonstruowano model rozprzestrzeniania sig
epidemii COVID-19, oparty na réwnaniach SEIR (Susceptible—Exposed-Infectious—Removed,
Podatny—Narazony—Zakazony-Usunigty), parametryzowany przez sredni okres inkubacji, T,
oraz dwa parametry tempa zakazen oraz wyzdrowieri/wykluczen: wskaZnik kontaktow, B,i
wskaznik wykluczenia, y. Wykazano, ze wprowadzenie kaskady stanow narazenia {E1, E2.E3;
E4, E5) pozwala na odtworzenie rozktadow okresu inkubacji i czasu od zakazenia do
zarazenia zgodnych z danymi epidemiologicznymi. Na bazie wprowadzonego modelu
rozwazano takze scenariusz, w ktérym B jest modulowane przez zmiany zachowan
spofecznych: najpierw B spada w odpowiedzi na gwattowny wzrost liczby nowych
przypadkéw dziennie, wywierajacy presje na ludzi, aby poddali sig samoizolacji, a nastgpnie,
w diuzszej perspektywie, B roénie, w miare jak ludzie stopniowo akceptujg ryzyko. W tym
scenariuszu, po poczatkowym gwattownym rozprzestrzenianiu sig¢ epidemii nastepuje
plateau i powolna regresja.

W pracy, ,Kochanczyk, M., Grabowski, F., & Lipniacki, T. (2020). Super-spreading
events initiated the exponential growth phase of SARS-COVID-19 with R0 higher than
initially estimated. Royal Society open science, 7(9), 200786", (Super-spreaders), rozwazano
sytuacje, w ktérej tempo zakazen w modelu SEIR rozprzestrzeniania sig epidemii SARS-
COVID nie jest stata liczba, lecz moze zmieniac sie w czasie. Mechanizm zmian parametru f w
czasie wynika z hipotezy o istnieniu superroznosicieli (super-spreaders), ktorzy przez swoje
wyjatkowo liczne kontakty spoteczne przyczyniajg sig¢ do modyfikacji dynamiki rozwoju
epidemii SARS-COVID. Hipoteza / teza o istnieniu superroznosicieli i ich roli w epidemii SARS-
COVID jest takze teza 4 doktoratu. Teza ta jest wykazywana na podstawie rozbieznosci
pomiedzy poczatkowymi szacunkami RO (podstawowa liczba odtwarzania, basic
reproduction number) dla COVID-19 (miedzy 2 a 4) a znacznie szybszym rozprzestrzenianiem
sie epidemii w réznych krajach, w tym w krajach europejskich (RO w zakresie 4,7-11,4).
Obliczenia i szacowanie parametréw modeli byty wspierane przez symulacje stochastyczne z



zastosowaniem algorytmu Gillespiego, w ktérych zaktadano rézne wartosci proporcji
subpopulacji superroznosicieli w stosunku do catej populacji, oraz przez deterministyczne
trajektorie wariantéw modelu SEIR.

Praca, ,,Grabowski, F., Preibisch, G., Gizinski, S., Kochannczyk, M., & Lipniacki, T.
(2021). SARS-CoV-2 variant of concern 202012/01 has about twofold replicative advantage
and acquires concerning mutations. Viruses, 13(3), 392", (Alpha), poswigcona byta studiom
dynamiki epidemii wariantu wirusa SARS-CoV-2, nazywanego / oznaczanego jako alfa, lub tez
innymi okresleniami / nazwami, PANGO B.1.1.7, albo VOC (wariant budzacy obawy, variant
of concern). Wariant ten zaobserwowano po raz pierwszy pod koniec roku 2020 w Wielkiej
Brytanii. W nastepnym roku, 2021, zaobserwowano jego szybkie rozprzestrzenianie sie i
wypieranie innych wariantéw wirusa SARS-COVID w Wielkiej Brytanii oraz w Europie.
Autorzy pracy podsumowali podstawy biologiczne funkcjonowania i agresywnosci wariantu
alfa, oraz wykorzystali swoje doswiadczenia w modelowaniu epidemii do oszacowan
pozwalajgeych na przewidywanie dalszego scenariusza rozwoju epidemii SARS-COVID z
wariantern aifa, Na podstawie dostepnych danych obserwacyjnych oszacowano wartosci
przewagi replikacyjnej wariantu alfa (na okoto 2.0). Tezami tej publikacji oraz pracy
doktorskiej (hipoteza 5) s znaczaca przewaga replikacyjna wariantu alfa nad poprzednimi
szczepami oraz duze prawdopodobienstwo dalszego rozprzestrzeniania sie tego wariant, a
takze mozliwosc pojawienia sie w przysztosci nowych wariantéw zwigzana z kumulacjg
mutacji w sekwencjach wariantu alfa.

W pracy, ,Grabowski, F., Kocharczyk, M., & Lipniacki, T. The spread of SARS-CoV-2
variant omicron with a doubling time of 2.0-3.3 days can be explained by immune evasion.
Viruses. 2022; 14 (2): 294.”, (Omicron), analizowano rozprzestrzenianie sie wariantu
Omikron wirusa SARS-COVID i ptynace z tej analizy wnioski. Sformutowano model
matematyczny rozwoju epidemii SEIR, dla dwdch szczepdw wirusa, kierujac sie empirycznymi
dowodami, ze wariant Omikron ma potencjat do zakazania takze oséb juz zakazonych
poprzednimi wariantami. Oszacowano, ze tygodniowy wzrost stosunku szczepu Omicron do
szczepu Delta miesci sie w zakresie 7,2—-10,2, co jest wartoscig znacznie wyzszg niz wzrost
stosunku szczepu Delta do szczepu Alfa (szacowany na 2,5-4,2) oraz szczepu Alfa do
szczepow wcezesniej istniejgcych (szacowany na 1,8-2,7). Na podstawie zbudowanego
modelu SEIR dla dwdch szczepéw sformutowano hipoteze (jest to takze hipoteza 6 pracy), ze
przewaga wzrostowa szczepu Omicron moze wynikad z unikania odpowiedzi
immunologicznej.

Praca, ,,Grabowski, F., Czyz, P., Kochanczyk, M., & Lipniacki, T. (2019). Limits to the
rate of information transmission through the MAPK pathway. Journal of the Royal Society
Interface, 16(152), 20180792.”, (Limits), badano przepustowos¢ informacyjna Sciezki
sygnatowej MAPK/ERK (Mitogen-Activated Protein Kinase / Extracellular Signal-Regulated
Kinase). Badano transmisje informacji w szlaku MAPK/ERK, w dwdch wariantach statej i
pulsacyjnej stymulacji EGF (Epidermal Growth Factor) prowadzgacej do generowania



impulséw aktywnosci ERK. W pracach wykorzystywano wczesniej opracowany w zespole
badawczym model obliczeniowy szlaku MAPK/ERK. Model ten przewiduje pulsacyjne sygnaty
aktywnosci ERK co jest konsekwencja istnienia (hierarchicznie zbudowanych) dodatnich i
ujemnych petli sprzezenia zwrotnego. Z przeprowadzonych obliczen / symulacji wynika, ze
gdy sygnat wejsciowy sktada sig z sekwencji impulsow EGF, przesytana informacja rosnie
liniowo w czasie co prowadzi do wniosku, ze kodowanie fazowe pozwala na przekazanie
wiekszej iloéci informacji niz amplitudowe. Jest to takze teza 7 pracy.

Praca, ,Grabowski, F., Natecz-Jawecki, P., & Lipniacki, T. (2023). Predictive power of
non-identifiable models. Scientific Reports, 13(1), 11143”, (Predictive), najpierw podkresla
rozréznienie pomiedzy nieidentyfikowalnoscig strukturalng oraz praktyczng. Praca
koncentruje sie na tej drugiej. Istniejgce podejscia do praktycznej nieidentyfikowalnosci
polegaja albo na wykonaniu dodatkowych eksperymentow pozwalajgcych na uzyskanie
rozmiaru danych wystarczajacych do wiarygodnych ocen parametréw albo na redukgji
modelu, ktdra autorzy nazywaja niealgorytmiczna. Stuszng oceng sformutowang w pracy jest,
se oba te podejécia maja wiele wad. Jako alternatywe proponuje sig podejscie bayesowskie
powiazane z iteracjami MCMC (Markov Chain Monte Carlo). Jako przyktady zastosowania
uzywa sie dwa modele, kaskady sygnatowej z czterema czynnikami oraz uktadu
mechanicznego zbudowanego z trzech mas i dwdch sprgzyn.

Praca, ,Czyz, P., Grabowski, F., Vogt, J., Beerenwinkel, N., & Marx, A. (2023). Beyond
normal: On the evaluation of mutual information estimators. Advances in neural information
processing systems, 36, 16957-16990”, (Beyond), poswigcona jest konstrukcji
hormeomorfizméw / dyffeomorfizméw do transformacji par zmiennych losowych w celu
uzyskania réznorodnych rozkiadéw prawdopodobieristwa, o znanej informacji wzajemnej,
(mutual information, MI). Wykorzystano transformacje wielowymiarowych rozktadow
Gaussa i Studenta zachowujace informacje wzajemna M|, do zbudowania benchmarkéw do
testowania r6znych estymatoréw informacji wzajemnej. Na bazie zdobytych doswiadczen
omawia sie ogdlng stosowalno$¢ i ograniczenia estymatoréw klasycznych i neuronowych w
érodowiskach obejmujacych duig liczbe wymiaréw, rzadkie interakcje, rozktady
dtugoogonowe i duzg iloé¢ informacji wzajemnej. W pracy przedstawia sig takze zalecenia
dotyczace wyboru odpowiedniego estymatora, dostosowanego do stopnia trudnosci
rozpatrywanego problemu i kwestii, ktére nalezy wzig¢ pod uwagg, stosujac estymator do
nowego zbioru danych. Teza pracy zwigzang z tg publikacjg jest, ze zaproponowana
konstrukcja rozktadéw prawdopodobieristwa par zmiennych losowych jest wystarczajaca dla
wiarygodnych poréwnan pomigdzy réznymi estymatorami M.

W pracy, ,Czyz, P., Grabowski, F., Vogt, J. E., Beerenwinkel, N., & Marx, A. (2025). On
the properties and estimation of pointwise mutual information profiles. Transactions on
Machine Learning Research”, (Mixtures), wykorzystuje sig profile punktowej informacji
wzajemnej oraz mieszaniny rozktadéw, aby poszerzy¢ benchmark skonstruowany w
poprzedniej publikacji. Wprowadza sie takze bayesowski estymator informacji wzajemnej.



Punktowy profil informacji wzajemnej, jest zdefiniowany jako rozktad punktowej informacji
wzajemnej dla danej pary zmiennych losowych. Jego wartos¢ oczekiwana jest wzajemng
informacja miedzy tymi zmiennymi losowymi. W artykule proponuje sig takze operacje Bend
i Mix, dyffeomorfizméw realizacji zmiennych losowych oraz tworzenia mieszanin zmiennych
losowych. Pokazuje sie, ze operacja mieszania rozktadéw moze prowadzic zaréwno do
tworzenia jak i anihilacji informacji wzajemnej. Jednak mozna znalez¢ oszacowania na gorne i
dolne ograniczenia tej wartosci. Co jeszcze wazniejsze, w pracy wykazuje sig ze dla mieszanin
mozna zbudowaé stochastyczny algorytm MCMOC, ktéry z dowolng dokfadnoscig pozwala na
szacowanie wartoéci informacji wzajemnej. Proponowane metody wykorzystuje sig do
badania ograniczer istniejacych estymatoréw informacji wzajemnej, badania neuronowych
estymatorow wariacyjnych oraz zrozumienia wptywu obserwacji odstajgcych na estymacje
informacji wzajemnej. Wprowadzona technika Bend and Mix znacznie poszerza mozliwosci
algorytméw z poprzedniej publikacji (Beyond), co jest takze teza 10 pracy.

QOcena rozprawy

Recenzowana rozprawa jest oryginalnym dzietem naukowym. Publikacje naukowe
wchodzace w jej sktad s3 dobrze dobrane tematycznie, stanowia spéjny zbior studiow
obejmujacy wiele aspektéw modelowania matematycznego i budowania systemow
obliczeniowych uzytecznych w badaniach rozprzestrzeniania sig infekcji wirusowych. Ukazaty
sie w renomowanych czasopismach naukowych. S3 takze juz doceniane w srodowisku
naukowym. Wiele z nich: byfo juz wielokrotnie cytawne.

Wszystkie prace sg wieloautorskie. Na podstawie deklaracji wspotautorskich oraz
doéé szerokiego omowienia tresci publikacji w poczatkowej czesci pracy nie ma jednak
watpliwosci co do bardzo istotnego wktadu Doktoranta w powstanie publikaciji oraz
decydujacego wktadu w aspekty modelowania matematycznego oraz zastosowanych technik
obliczeniowych. Wiekszos¢ artykutéw (1-8) wchodzacych w skfad rozprawy ma walor
interdyscyplinarny. Przedstawienie wynikéw publikacji w doktoracie pozwala takze
stwierdzi¢, ze praca Doktoranta sprostata interdyscyplinarnemu aspektowi wszystkich badan.
Jego opisy i uwagi nie sa jedynie wycinkowe. Widac, Ze Doktorant docenia wage powigzania
ze soba wynikéw / faktéw biologicznych, wiedzy epidemiologicznej oraz modelowania
matematycznego i programowania dla rozwinigcia uzytecznych technik i uzyskania nowych
wynikéw naukowych. Praca jest fadnie i przejrzyscie zredagowana.

Warsztat naukowy Doktoranta jest szeroki i réznorodny. Doktorant potrafi
dopasowa¢ metody i modele matematyczne do réznego typu danych. Ma takze kompetencje
w zakresie budowania nowatorskim modeli statystycznych oraz ich weryfikowania.

Praca dokumentuje umiejetnos¢ Doktoranta postugiwania sig warsztatem
matematycznym i obliczeniowym obejmujgcym opracowanie i implementacje symulacji
stochastycznych wedtug algorytmu Gillespiego, symulacji stochastycznych w wersjach
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agentowych, opracowywania réznych wersji modeli dynamiki ewolucji infekcji wirusowych,
optymalizacji stochastycznej oraz implementacji potokdw analizy danych biomedycznych
réznych typéw. Opracowanie stabilnych implementacji modeli, ich przetestowanie i
udostepnienie dowodzi dysponowania przez Doktoranta dobrym warsztatem badawczym w

zakresie technik informatycznych.

Powyzsze uwagi pozwalajg na bardzo pozytywnga ocene recenzowanej pracy.

Uwagi i pytania

Teza 3 pracy, zamiast tak jak obecnie powinna raczej brzmie¢: ,Wprowadzenie
modyfikacji do modelu SEIR, polegajacej wprowadzeniu zatozenia, ze okres inkubaciji jest
zgodny z rozktadem Erlanga pozwala na urealnienie przewidywar tego modelu w aspekcie
znanych obserwacji, a takze na badanie zaleznosci miedzy dynamikg epidemii a

zachowaniami populacji”.

Do pracy Antagonism: Jak uzasadni¢ koniecznosc zastosowania modelu/podejscia
agentowego w symulacjach prowadzonych na potrzeby tej publikacji. Czy nie wystarczytoby
zastosowanie algorytmu Gillespiego z lista mozliwych zdarzeri i odpowiednio zdefiniowanymi

stanami?

Czy modele SEIR rozwijane w pracy w roznych wersjach (,,Dynamics”, ,Super-
spreaders”, ,,Alpha”, ,Omikron”) mogtyby miec zastosowanie do badania infekcji innymi
wirusami (HCV, HPV, HIV)? Czy dostepne s3 jakie$ dane eksperymentalne do takich badan?

Do pracy Predictive: Proponowana idea podejscia bayesowskiego z iteracjami MCMC
jest zilustrowana na stosunkowo waskim zbiorze przyktadéw. O ile dobrze rozumiem bazuje
jedynie na danych symulowanych. Nasuwa sig na przyktad takie pytanie: Czy proponowane
podejécie moina zastosowaé do modeli SEIR z prac ,Dynamics”, »Super-spreaders”, ,,Alpha”,
,Omikron”? Modele te zawieraja rozkfad czasu inkubacji, ktéry jest nieznany, nie wiadomo
ile ma parametréw. Zastosowano podejscie, ktére zgodnie z nomenklaturg pracy
,Predictive” powinno sie chyba nazwac¢ niealgorytmiczna redukcja (suma zatozonej liczby
rozktadéw wyktadniczych o jednakowych czasach oczekiwania). Czy zastosowanie podejscia
bayesowskiego z iteracjami MCMC bytoby tu uzyteczne?

Do pracy Beyond oraz Mixtures: Bytoby interesujace i chyba bardzo pozyteczne aby
badania dotyczace wptywu wymiarowosci przestrzeni na doktadnos¢ oceny Ml miaty bardziej
wyczerpujacy oraz ciggly charakter. W praktycznych sytuacjach zawsze projektant sytemu
stoi przed decyzja jak duzy powinien by¢ zbiér danych. Potrzebna wielko$¢ zbioru danych
zalezy od wymiarowosci. Czy Doktorant mégtby blizej opisa¢ jaka byta motywacja do
stosowanych konkretnych postaci funkgji f (Mixtures, rys 5, ‘critic’)?

Czy wyniki prac Beyond oraz Mixtures datoby sie jako$ zastosowaé w pracy Limits?
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Konkluzja

Praca stanowi podsumowanie oryginalnych, interdyscyplinarnych badar naukowych,
w ktorych formutowano i weryfikowano oryginalne hipotezy badawcze. Dokumentuje
wiedze i kompetencje Doktoranta.

Osiagniecia i oryginalne elementy pracy s3 na pewno wystarczajace do jej ogolnej
bardzo dobrej oceny. Stwierdzam, ze rozprawa spetnia warunki stawiane pracom doktorskim
i wnioskuje o jej dopuszczenie do publicznej obrony.

Ponadto, biorac pod uwagg bardzo szeroki zakres badan, bardzo tadny, jasny i
staranny styl pracy, wartoéciowe publikacje Doktoranta zawierajace oryginalne wyniki
naukowe, zaréwno wchodzace w sktad dysertacji jak tez inne, wnioskuje o wyroznienie

pracy.



