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Przedmowa

W niniejszej broszurze zamieszczone są streszczenia wystąpień ustnych zaakcepto-
wane przez Komitet Naukowy do wygłoszenia podczas Konferencji Onkologia oblicze-

niowa i spersonalizowana medycyna – TU i TERAZ! (COPM2021), którą ze względu na
pandemię COVID-19 (wywoływaną przez koronawirusa SARS-CoV-2) zorganizowano
w formie online 21. kwietnia 2021 r.

Wydarzenie odbędzie się pod patronatem Jego Magnificencji Rektora Politechniki Ślą-
skiej prof. dr. hab. inż. Arkadiusza Mężyka oraz objęte jest patronatem medialnym na-
ukowych serwisów informacyjnych i branżowych towarzystw naukowych.

Konferencja jest powiązana z pierwszym Priorytetowym Obszarem Badawczym (POB1)
Politechniki Śląskiej. Jej celem jest prezentacja wyników badań oraz wymiana infor-
macji o prowadzonej działalności naukowej związanej z tematyką POB1. Chcielibyśmy
by konferencja ta stała się forum dla spotkania społeczności akademickiej Politechniki
Ślaskiej,w szczególności osób prowadzących badania w obszarze POB1, z zewnętrznym
środowiskiem naukowym. Mamy nadzieję, że konferencja przyczyni się także do po-
pularyzacji i promocji w otoczeniu społeczno-gospodarczym zarówno prowadzonych
badań naukowych, jak i samej Politechniki Śląskiej.

Konferencja jest jedną z działalności prowadzonych przez Politechnikę Śląską w ra-
mach programu Inicjatywa Doskonałości – Uczelnia Badawcza, którego beneficjentem
pierwszej edycji stała się Politechnika Śląska. Jako jedna z 10 polskich uczelni Politech-
nika Śląska otrzymała status uczelni badawczej i rozpoczęła realizację programu, ma-
jącego na celu podniesienia własnej doskonałości naukowej oraz międzynarodowego
znaczenia.

Jako organizatorzy, chcemy podziękować: autorom za liczne zgłoszenia (zaakcepto-
wano 35 streszczeń wystąpień ustnych), które przewidziane są do wygłoszenia podczas
4 równoległych sesji; Pani dr Małgorzacie Włodarczyk-Biegun, za przyjęcie zaprosze-
nia do wygłoszenia plenarnego wykładu oraz recenzentom za terminowe wykonanie
recenzji i rekomendacje do akceptacji zgłoszonych streszczeń.

Życzymy wszystkim uczestnikom konferencji owocnych obrad i żywiołowych dyskusji,
które,mamy nadzieję, staną się przyczynkiem do prowadzenia nowych, wspólnych, in-
terdyscyplinarnych i jednocześnie ciekawych badań.

Gliwice, kwiecień 2021 r.

Ziemowit Ostrowski Sylwia Bajkacz

Katedra Techniki Cieplnej Katedra Chemii Nieorganicznej, Analitycznej i Elektrochemii

Politechnika Śląska Politechnika Śląska

Przewodniczący Komitetu Naukowego Przewodnicząca Komitetu Organizacyjnego

Joanna Polańska
Katedra Inżynierii i Analizy Eksploracyjnej Danych

Politechnika Śląska

Koordynatorka POB1 Onkologia obliczeniowa i spersonalizowana medycyna
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P. Jóźwik-Wabik, B. Gładys, M. Hermansa, 
D. Macha, S. Kalisz, T. Strzoda, P. Foszner, 
A. Popowicz, M. Marczyk Usuwanie artefatków 
kompresji histopatologicznych obrazów HE całych 
tkanek 

K. Jankowska, M. Łos, A. Hudecki, J. Hybiak Wpływ 
dodatku wielościennych nanorurek węglowych 
MWCNT na biokompatybilność mikro i nanowłókien 
kompozytowych o osnowie polikaprolaktonu 

17:40 – 17:50 

A. Cecotka, G. O’Brien, Ch. Badie, J. Polańska 
Zróżnicowanie zmian w profilu metylacji DNA 
w obszarze promotorów genowych u pacjentów 
z ostrą białaczką szpikową 

A. Będzińska, B. Łasut-Szyszka, M. Rusin Ocena 
zależności ekspresji genu SLAMF7 od białka p53 
aktywowanego przez chemioterapeutyki 

17:50 – 18:00 
J. Tobiasz, Ch. Hatzis, J. Polańska Czy możemy 
przewidzieć podtyp nowotworu piersi PAM50 na 
podstawie profilu białkowego? 

K. Juszczak, K. Szleper, M. Tomczyk, A. Chmurska, 
K. Matczak, M. Łabieniec-Watała, H. P. Sanches, 
K. Walczak Wpływ modyfikacji struktury 
pochodnych benitrobenrazydu na inhibicję 
heksokinazy 2 

18:00 – 18:10 
M. Długosz Detekcja wariantów genomów 
w kontekście korekcji odczytów sekwencjonowania 

E. Kozłowska, M. Giglok, R. Suwiński, M. Kimmel, 
A. Świerniak Zastosowanie narzędzi matematyki 
onkologicznej celem poszukiwania metod 
zwiększających przeżywalność pacjentów z 
niedrobnokomórkowym rakiem płuca 

18:10 – 18:20 

M. Socha, A. Suwalska, W. Prażuch, M. Marczyk, 
J. Polańska Graficzna reprezentacja 
heterogenicznosci zbioru radiogramów z bazy 
PolCovid za pomocą techniki UMAP 

A. Hadryś, A. Sochanik, W. Fidyk, M. Grajek, 
M. Paździor, M. M. Rahman, G. McFadden, V. Kozik, 
J. Jazowiecka-Rakus Wirus myksomatozy 
i mezenchymalne komórki macierzyste – nowa 
eksperymentalna strategia leczenia nowotworu 
trzustki 

18:20 – 18:30 

T. Strzoda, S. Kalisz, P. Jóźwik-Wabik, D. Macha, 
M. Hermansa, B. Gładys, A. Popowicz, P. Foszner, 
M. Marczyk Wykrywanie tkanki nowotworowej na 
obrazach histopatologicznych barwionych HE przy 
użyciu metod głębokiego uczenia 

M. Paździor, A. Sochanik, V. Kozik, A. Hadryś, 
J. Jazowiecka-Rakus Cytotoksyczność 
bisantracykliny WP760  przenoszonej w nośnikach 
egzosomowych dla  hodowli komórek czerniaka 
złośliwego 

18:30 – 18:40 
P. Pendziałek, J. Polańska System klasyfikacji 
danych obrazowania molekularnego MALDI-MSI 

K. Mitusińska, K. Papaj, M. Bzówka, A. Raczyńska, 
A. Samol, A. Fischer, M. Sellner, P. Spychalska, 
P. Kapica, K. Hopko, W. Bagrowska, K. Szleper, 
A. Kasprzycka, J. A. Tuszyński, M. A. Lill, 
M. Smieško, A. Góra SARS-CoV-2 Mpro – wyzwanie 
dla projektowania małocząsteczkowych inhibitorów 

18:40 – 18:50 
P. Kuś, R. Jaksik, M. Kimmel Analiza struktury 
klonalnej nowotworów - porównanie metod 

 

Sesja plenarna (5A) 
 Prowadzący: dr hab. inż. Ziemowit Ostrowski & dr hab. inż. Sylwia Bajkacz 
18:50 – 19:00 Podsumowanie konferencji i zakończenie 
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Badanie mechanizmów powstawania urazów kończyny dolnej

podczas wybuchu IED pod pojazdem z wykorzystaniem

anatomicznego modelu kończyny

Sławomir Suchoń1∗
, Michał Burkacki1, Kamil Joszko1, Bożena Gzik-Zroska2,

Wojciech Wolański1, Grzegorz Sławiński3, Marek Gzik1

1Katedra Biomechatroniki, Wydział Inżynierii Biomedycznej, Politechnika Śląska
2Katedra Biomateriałów i Inżynierii Wyrobów Medycznych, Wydział Inżynierii Biomedycznej,

Politechnika Śląska
3Katedra Mechaniki i Informatyki Stosowanej, Wydział Mechaniczny, Wojskowa Akademia

Techniczna

Słowa kluczowe: kryteria urazowości, IED, mechanizm urazu, złamanie kości pisz-
czelowej, złamanie deck-slap

Streszczenie

Ataki z wykorzystaniem improwizowanych urządzeń wybuchowych (z ang. IED) sta-
nowiły główne zagrożenia dla polskich żołnierzy w czasie misji w Iraku i Afganistanie.
Zwiększenie bezpieczeństwa żołnierzy w trakcje transportu i patroli w pojazdach
opancerzonych stało się istotna kwestią. Celem przeprowadzonych badan jest po-
znanie mechanizmów powstawania urazów kończyny dolnej oraz próba identyfikacji
czynników wpływających na te mechanizmy w sytuacji wybuchu pod pojazdem
opancerzonym. W tym celu konieczne było przygotowanie anatomicznego modelu
kończyny dolnej. Z wykorzystaniem modelu numerycznego przygotowano wielowa-
riantowe symulacje. Otrzymane wyniki pozwoliły na analizę wpływu pozycji kończyny
na ryzyko i mechanizm powstania urazu. W przypadku wszystkich siedmiu pozycji
kończyny wartość graniczna naprężenia (160 [MPa]) w elementach układu szkieleto-
wego została osiągnięta, co wskazuje na uszkodzenie kości. Jednakże zaobserwowano
różnice w dystrybucji naprężeń w tkance kostne w zależności od pozycjonowania
kończyny. Może wskazywać to na różne mechanizmy urazów, a tym samym różne typy
złamań kości. Zrozumienie mechanizmów powstawania urazów w przypadku wybuchu
IED pod pojazdem może pomóc w zmniejszeniu ryzyka wystąpienia urazów

∗
Autor korespondencyjny: slawomir.suchon@polsl.pl, ul Roosevelta 40, 81-400 Zabrze, PL
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Modelowanie przepływu krwi przez tętnice mózgowe

Marta Sobkowiak-Pilorz1
∗
,Marek Ples1, Wojciech Wolański1, Marek Gzik1

1Katedra Biomechatroniki, Wydział Inżynierii Biomedycznej, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: CFD, biomechanika płynów, środkowa tętnica mózgu

Streszczenie

W pracy przedstawiono badania modelowe przepływu krwi przez środkową tętnicę
mózgu. Celem tych badań była identyfikacja czynników (morfometrycznych i hemo-
dynamicznych) sprzyjających powstawaniu tętniaków. Tego typu zmiany patologiczne
(tętniaki) tętnicy cechują się nieprawidłowością w budowie ściany naczynia krwiono-
śnego.Tak słabe naczynie jest poddawane działaniu siły przepływu krwi oraz ciśnieniu,
z jakim oddziałuje ono na ściany naczynia krwionośnego, które mogą spowodować
jego pęknięcie zagrażając zdrowiu i życiu pacjenta. Za pomocą prawa Murray’a,
rozpatrywano wpływ parametrów morfometrycznych (w szczególności kąta bifurkacji)
na czynniki hemodynamiczne. Modele trójwymiarowe tętnic były segmentowane
przy użyciu programu Mimics z obrazów DICOM zarejestrowanych podczas badania
tomografii komputerowej (TK) lub rezonansu magnetycznego (RM). Następnym
krokiem było określenie warunków brzegowych symulacji komputerowej przepływu
krwi w tętnicy mózgowej w środowisku ANSYS CFX. Dzięki badaniu USG Doppler
pacjentów, udało się pozyskać fizjologiczne wartości prędkości krwi, a także profil
prędkości. Symulacje zostały przeprowadzone dla 3 rodzajów prędkości przepływu:
średniej, maksymalnej oraz zmiennej-transient (profil prędkości). Wynikowe wartości
naprężeń ścinających oraz ciśnienia w obszarze rozgałęzienia były najniższe dla
profilu prędkości przepływu krwi. Oprócz rzeczywistych modeli naczyń mózgowych,
zostały również opracowane modele parametryczne tętnic, które umożliwiły wykona-
nie optymalizacji w programie ANSYS. Wyniki optymalizacji wykazały, że najniższe
wartości ciśnienia oraz naprężenia ścinającego w obszarze bifurkacji naczynia, są
dla kąta bifurkacji ok. 70 stopni. W dalszych badaniach planuje się przeprowadzenie
symulacji dla naczyń z tętniakami oraz weryfikację wyników symulacji na stanowisku
laboratoryjnym.
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Modelowanie numeryczne wzorców Lieseganga dla układów

o geometrii liniowej i radialnej

Jarosław Bobek1
∗
, Andrzej Polański1

1Katedra Grafiki, Wizji Komputerowej i Systemów Cyfrowych, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: systemy reakcji-dyfuzji, strącanie, wzorce Lieseganga, leki o kon-
trolowanym uwalnianiu, modelowanie numeryczne

Streszczenie

Wzorce Lieseganga mają postać pasków, prążków lub pierścieni, które powstają w re-
akcjach chemicznych z udziałem dyfuzji i strącania. Są one obiektem intensywnych
badań eksperymentalnych i modelowych. Jednym z możliwych zastosowań modeli
numerycznych wzorców Lieseganga jest nowoczesne projektowanie leków, gdzie
uzyskiwane wzorce pozwalają na kontrolowane uwalnianie substancji czynnej z prze-
strzeni pomiędzy utworzonymi pierścieniami. Aby praktycznie wykorzystywać wzorce
Liesaganga do dozowania leków konieczne jest opanowanie metod skutecznego stero-
wania ich wielkości i tempa przemieszania się, przez powiązanie ze sobą precyzyjnego
modelowania oraz pomiarów. W pracy zostały zaprezentowane numeryczne badania
systemów reakcji-dyfuzji-strącania dla dwóch rodzajów geometrii układów – liniowej
(1D) oraz radialnej (2D). Rozważane metody pozwalają na walidację i dostosownie
parametrów modelu do danych. Głównym celem badań było określenie stabilnego
środowiska pozwalającego na przewidywanie możliwych wyników systemu dyfuzji-
strącania-aglomeracji dla procesu zachodzącego w 1-wymiarowym i 2-wymiarowym
układzie. Uzyskane modele zostały zweryfikowane na podstawie rzeczywistych danych
doświadczalych dostępnych publicznie. Korzystając z liniowych zależności powsta-
jących wzorców (prawo Matalona-Packtera) potwierdzono zależności dla czasów
przemieszczania się prążków, ich szerokości i odległości pomiędzy nimi.
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Ocena wpływu technologii wirtualnej rzeczywistości na wybrane

wielkości stabilograficzne

Marta Chmura1
∗
, Piotr Wodarski1, Grzegorz Gruszka1, Marek Ples1, Jacek Jurkojć1

1Katedra Biomechatroniki, Politechnika Śląska, Gliwice

Słowa kluczowe: stabilografia, wirtualna rzeczywistość, stabilność postawy

Streszczenie

Celem prowadzonych prac badawczych było określenie wpływu projekcji trój-
wymiarowej nieumeblowanego pokoju oraz ciemnej scenerii na zdolność utrzymy-
wania równowagi, w porównaniu z pomiarami przeprowadzonymi w środowisku
rzeczywistym. Grupę badawczą stanowiło 9 zdrowych ochotników. Badania przepro-
wadzono wykorzystując platformę AMTI do wyznaczenia kolejnych położeń środka
nacisku stóp na podłoże (COP) oraz gogli HTC Vive do projekcji trójwymiarowych
obrazów wirtualnej rzeczywistości. Każdy z pomiarów trwał 60 sekund. Analizom
porównawczym poddano wielkości standardowo wyznaczane w pomiarach stabilo-
graficznych – średnią prędkość COP oraz zakres ruchu w kierunku AP. Porównując
wyniki otrzymane dla pomiaru z oczyma otwartymi i wirtualnym pokojem, można
zaobserwować wyraźny wpływ świata wirtualnego na zdolność utrzymywania rów-
nowagi. Porównanie wyników pomiarów przeprowadzonych z oczyma zamkniętymi
oraz w ciemnej scenerii wykazało, że większy efekt destabilizujący ma zamknięcie
oczu. Podobne wyniki otrzymano w badaniach innych autorów i mogą one świadczyć
o tym, że zamknięcie oczu działa bardziej destabilizująco od przebywania w wirtualnej
rzeczywistości z ciemną scenerią. Wymaga to potwierdzenia w dalszych badaniach.

∗
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Automatyczny dozownik do leków – projekt i analiza

Grzegorz Gruszka1
∗
, Marek Ples1, Marta Chmura1, Jacek Jurkojć1, Piotr Wodarski1

1Katedra Biomechatroniki, Wydział Inżynierii Biomedycznej Politechniki Śląskiej

Słowa kluczowe: projektowanie urządzeń medycznych, analiza MES, podajnik do le-
ków

Streszczenie

Celem prowadzonych w Katedrze Biomechatroniki badań, realizowanych na prośbę
przedsiębiorstwa w ramach zlecenia na prace badawcze, było utworzenie innowa-
cyjnego, rozwiązania automatycznego podajnika do leków, charakteryzującego się
modułowością, bezpieczeństwem użytkowania oraz niskim kosztem wykonania.
W celu realizacji projektu zapoznano się ze skalą problemu nieregularności przyjmo-
wania leków, przeprowadzono przegląd literaturowy na temat istniejących rozwiązań
konkurencyjnych oraz opracowano koncepcję i założenia konieczne do utworzenia
własnego, innowacyjnego rozwiązania podajnika do leków. Realizacja obejmowała
zamodelowanie koncepcji w środowisku CAD, dobranie elementów elektronicznych
oraz mechanicznych, przeprowadzenie analizy MES potwierdzającej wytrzymałość
urządzenia, a w końcowym etapie utworzenie funkcjonalnego egzemplarza prototy-
powego. Opracowana konstrukcja pozwala na przechowanie 21 dawek leków, każda
w oddzielnym przedziale. Podajnik posiada zabezpieczenia uniemożliwiające pobranie
niewłaściwej dawki leków, jak również zabezpiecza przed wysypaniem leków w razie
przewrócenia. Urządzenie posiada także systemy alarmowe w formie akustycznej
i optycznej, przypominające o konieczności pobrania leków. Dodatkowo urządzenie
ma możliwość bezprzewodowej wysyłki powiadomień przypominających o medyka-
mentach lub informujących opiekuna o pominięciu zażycia leków.

∗
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Aplikacja wspomagająca diagnostykę i rehabilitację funkcji

poznawczych osób po udarach z Zespołem Zaniedbywania

Połowiczego

Justyna Twardzik1, Karolina Molik1, Mariola Dylong1, Magdalena Hoeftmann2,
Aleksandra Szema1, Julia Salinger1, Piotr Wodarski1, Joanna Bartnicka2,

Iga Garbowska3, Jacek Jurkojć1
∗

1Wydział Inżynierii Biomedycznej, Politechnika Śląska
2Wydział Organizacji i Zarządzania, Politechnika Śląska

3Wydział Fizjoterapii, Akademia Wychowania Fizycznego im. Jerzego Kukuczki w Katowicach

Słowa kluczowe: zespół zaniedbywania połowiczego, wirtualna rzeczywistość, reha-
bilitacja, zespół pomijania stronnego, udar niedokrwienny mózgu

Streszczenie

Celem pracy było opracowanie założeń diagnostyki i rehabilitacji osób dotkniętych
zespołem zaniedbywania połowiczego, przy wykorzystaniu technologii VR oraz wy-
konanie aplikacji demonstrującej owe założenia. Przeprowadzono przegląd rozwiązań
o podobnym przeznaczeniu. Dokonano również analizy rynku pod kątem zapotrze-
bowania na tego typu oprogramowanie oraz zidentyfikowano grupę docelową. Do
założeń aplikacji zaliczono m.in.: immersyjną rzeczywistość, motywujące wyzwania,
zadania odzwierciedlające codzienne czynności, jasno sformułowane komunikaty
oraz multisensoryczne wskazówki. Funkcjonalność systemu została zweryfikowana
podczas badań przy udziale autorów aplikacji oraz wykwalifikowanej fizjoterapeutki.
Ocenie poddano założenia rehabilitacji, sposób ułożenia przedmiotów w przestrzeni
oraz wykonywania ruchów podczas ćwiczenia. Pozwoliło to wyeliminować nieprawi-
dłowości tak, aby aplikacja była w pełni funkcjonalna dla docelowej grupy badawczej.
Po unormowaniu się sytuacji epidemiologicznej w kraju przewidziane są dalsze prace,
w tym badania z udziałem pacjentów.
Badania współfinansowane przez Unię Europejską ze środków Europejskiego Fundu-

szu Społecznego w ramach projektu „Politechnika Śląska jako Centrum Nowoczesnego

Kształcenia opartego o badania i innowacje” nr POWR-03.05.00-00-Z098/17/00.
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Symulacje numeryczne procesu zaciskania stentów

bioresorbowalnych

Natalia Molęda1
∗
, Grzegorz Kokot1

1Katedra Mechaniki i Inżynierii Obliczeniowej, Wydział Mechaniczny Technologiczny,

Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: stenty bioresorbowalne, projektowanie stentów, symulacje nume-
ryczne stentów

Streszczenie

Główną ideą przeprowadzonego badania jest zastosowanie odwrotnego projektowania
stentu W pierwszym etapie pracy utworzono trzy modele stentów różniących się
geometrią. W kolejnym kroku dokonano dyskretyzacji modeli, a następnie przeprowa-
dzono symulację numeryczną procesu rozszerzania się poszczególnych stentów przy
użyciu MES. Na podstawie symulacji wytypowano jedną z geometrii jako optymalną
i wykonano kolejną symulację, by ocenić stan odkształcenia i naprężenia w stencie.
Metoda odwrotnego projektowania stentów jest dogodnym sposobem doboru para-
metrów geometrycznych stentów, które są wytwarzane w postaci rozprężonej. Dla
wybranego stentu uzyskano informacje o odkształceniach i naprężeniach występu-
jących podczas zaciskania i rozprężania. Dodatkowo zaobserwano, że nie występuje
zginanie korony, które prowadzi do braku podparcia tętnicy i może spowodować
uszkodzenie naczynia krwionośnego.
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Propozycja nieinwazyjnej metody wczesnej oceny uszkodzeń

mózgu noworodka leczonego hipotermią leczniczą

Daniel Wagstyl1, Jakub Tumidajski1, Mateusz Bojdoł1, Ziemowit Ostrowski1
∗
,

Marek Rojczyk1, Dominika Bandoła1, Wojciech Walas2, Zenon Halaba3,
Andrzej J. Nowak1

1Pracownia Inżynierii Biomedycznej, Katedra Techniki Cieplnej, Politechnika Śląska
2Oddział Anestezjologii i Intensywnej Terapii Dzieci i Noworodków, Instytut Nauk

Medycznych, Uniwersytet Opolski
3Klinika Pediatrii, Instytut Nauk Medycznych, Uniwersytet Opolski

Słowa kluczowe: hipotermia lecznicza, niedotlenienie okołoporodowe, noworodek

Streszczenie

Niniejsza praca koncentruje się na zagadnieniach technicznych, związanych z lecze-
niem noworodków, które podczas porodu doznały niedotlenienia okołoporodowego.
Leczenie wymaga specjalistycznego urządzenia do chłodzenia mózgu noworodka
a terapia nosi nazwę hipotermia lecznicza. Aparatura ta składa się z urządzenia chło-
dzącego, sensorów do pomiaru temperatur oraz przepływomierza. Analizie poddano
zbiór pomiarów temperatury, zebranych podczas leczenia, na podstawie których
zbudowany został model wymiany ciepła organizmu noworodka z otoczeniem. Zbiór
danych dotyczy 13 pacjentów, poddanych hipotermii leczniczej w Uniwersyteckim
Szpitalu Klinicznym w Opolu. W modelu uwzględniono najważniejsze strumienie
ciepła, występujące podczas procesu leczenia. Aby określić stan uszkodzenia mózgu,
zaproponowano wprowadzenie tzw. Indeksu Termicznego (ang. Thermal Index, TI).
Obliczoną na podstawie bilansów energii zmianę ciepła zakumulowanego w ciele
noworodka podczas terapii odniesiono do ilości ciepła wyprowadzonego podczas
chłodzenia oraz do masy (lub powierzchni) ciała pacjenta. Wielkość ta pozwala na
bezpośrednie porównanie efektów leczniczych badanych noworodków, a opisana
metoda jest propozycją nieinwazyjnego sposobu oceny skutków niedotlenienia około-
porodowego.
Badania finansowane są w ramach projektu OPUS (NCN) nr 2018/29/B/ST8/01490.

∗
Autor korespondencyjny: ziemowit.ostrowski@polsl.pl, ul. Konarskiego 22, 44-100 Gliwice, PL
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Sesja równoległa (2B)

godz. 14:30 -- 15:50

Prowadzenie:

Roman Jaksik



Stanowisko badawcze do walidacji modelu numerycznego

przepływu krwi przez zastawkę aortalną oraz fantom skurczowo

uciskanej tętnicy wieńcowej z mostkiem mięśniowym

Marek Rojczyk1
∗
, Bartłomiej Melka1, Marcin Nowak1, Jarosław Wasilewski2,

Jan Głowacki3, Ryszard Białecki1

1Pracownia Inżynierii Biomedycznej, Katedra Techniki Cieplnej, Politechnika Śląska
2III Klinika i Oddział Kliniczny Kardiologii, Śląski Uniwersytet Medyczny w Katowicach,

Śląskie Centrum Chorób Serca w Zabrzu
3Pracownia Tomografii Komputerowej, Śląski Uniwersytet Medyczny w Katowicach, Śląskie

Centrum Chorób Serca w Zabrzu

Słowa kluczowe: krew, tętnica wieńcowa, mostek mięśniowy, walidacja modelu CFD

Streszczenie

W pracy przedstawiono stanowisko badawcze oraz wybrane dane walidacyjne dla
modelu numerycznego CFD przepływu krwi przez tętnicę wieńcową obejmującą
mostek mięśniowy oraz przez zastawkę serca. Mostek mięśniowy jest pasmem tkanki
mięśnia sercowego, który przebiega nad tętnicą wieńcową (najczęściej w gałęzi
przedniej zstępującej). W wyniku cyklicznych skurczów serca, mostek uciska światło
tętnicy, upośledzając w konsekwencji przepływ krwi i ukrwienie mięśnia serca. Jest
to wrodzona wada anatomiczna ujawniana w nawet do 16W badaniach wykorzystano
autorskie stanowisko laboratoryjne z wbudowanym fantomem mostka mięśniowego
oraz mechaniczną protezą zastawki aortalnej. Stanowisko umożliwia zadawanie pul-
sacyjnego, tj. naśladującego pracę ludzkiego serca, napływu cieczy do modelu tętnicy
wieńcowej. Wpływ mostka mięśniowego zrealizowano poprzez wbudowanie w układ
ciśnieniowej komory powietrznej otaczającej model tętnicy, co pozwala symulować jej
okresowy ucisk. Uzyskane dane walidacyjne dla modelu CFD obejmują: (a) pomiary
czasowych przebiegów: ciśnień i strumieni objętościowych w wybranych punktach
układu, (b) zarejestrowane szybkimi kamerami zmiany geometrii uciskanego modelu
tętnicy w dwóch płaszczyznach przekroju modelu mostka mięśniowego jednocześnie,
oraz: (c) rejestrację ruchu i położenia dysków zastawki. Dane te wykorzystywane są do
walidacji autorskiego modelu numerycznego przepływu krwi w uciskanym naczyniu
oraz modelu CFD/6DOF interakcji płyn-ciało stałe dla zastawek.
Badania finansowane są w ramach projektu OPUS (NCN) nr 2017/27/B/ST8/01046.

∗
Autor korespondencyjny: marek.rojczyk@polsl.pl, ul. Konarskiego 22, 44-100 Gliwice, PL
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Przepływ krwi przez mechaniczną protezę dwudyskowej zastawki

aortalnej – model sprzężony CFD/6DOF

Marcin Nowak1
∗
, Marek Rojczyk1, Wojciech Adamczyk1

1Pracownia Inżynierii Biomedycznej, Katedra Techniki Cieplnej, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: sztuczna zastawka, model numeryczny, computer vision, CFD

Streszczenie

Choroby układu krwionośnego są najczęstszą przyczyną zgonów na świecie. Wśród
nich częstą przypadłością są schorzenia zastawki aortalnej, wrodzone lub nabyte,
na które zachorowalność rośnie wraz z wiekiem. W rezultacie, koniecznym staje się
zabieg operacyjny implantacji protezy zastawki. Modelowanie numeryczne w ostat-
nich latach jest szeroko stosowane jako narzędzie wspomagające pracę lekarzy przy
podejmowaniu decyzji oraz umożliwiające przewidywanie przyszłych skutków ope-
racji. Niniejsza praca opisuje implementację i użycie własnego solvera six degrees
of freedom (6DOF) z adaptacyjnym krokiem czasu, do wyznaczania ruchu płatów
sztucznej zastawki. Model może pracować przy stałych, jak i zmiennych w czasie
warunkach brzegowych. Został opracowany do współpracy z oprogramowaniem
ANSYS Fluent, przy wykorzystaniu funkcji własnych (UDF) oraz journali. Obliczenia
moga być prowadzone z wykorzystaniem modułu siatki ruchomej (dynamic mesh) lub
siatki nakładanej (overset mesh). Długość kroku czasu jest zależna od obliczanej przez
model prędkości obrotowej dysków zastawki.Walidacja modelu numerycznego została
przeprowadzona na autorskim stanowisku pomiarowym wyposażonym w pulsacyjną
pompę symulująca cykl pracy serca (Harvard Apparatus, MA, USA) oraz zabudowaną
w stanowisku protezą zastawki (Medtronic, MN, USA). Ruch dysków zastawki za-
rejestrowano szybką (5000fps) kamerą (Vision Research, Inc., NJ, USA). Do analizy
obrazów z szybkiej kamery i odczytu kąta ustawienia dysków zastawki, sporządzono
aplikację własną w środowisku OpenCV/Python.
Prace realizowano w Katedrze Techniki Cieplnej w ramach badań statutowych Wydziału

Inżynierii Środowiska i Energetyki Politechniki Śląskiej.

∗
Autor korespondencyjny: marcin.nowak@polsl.pl, ul. Konarskiego 22, 44-100 Gliwice, PL
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Odporność korozyjna stopu tytanu utlenianego anodowo

w alkaicznej kąpieli

Karolina Wilk1
∗
, Janusz Szewczenko1

1Katedra Biomateriałów i Inżynierii Wyrobów Medycznych, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: biomateriały metalowe, utlenianie anodowe, badania potencjody-
namiczne

Streszczenie

Ze względu na swoje własności stopy tytanu znajdują szerokie zastosowanie w me-
dycynie, jednak ich wykorzystanie wymaga przeprowadzania odpowiedniej obróbki
powierzchniowej, aby zapewnić pożądaną odporność korozyjną. Wśród wielu do-
stępnych technik, jedną z najbardziej popularnych jest obecnie utlenianie anodowe,
które pozwala na wytworzenie warstwy o żądanych właściwościach, kontrolowanych
przez parametry procesu. Dotychczas utlenianie anodowe przeprowadzano najczęściej
w roztworach o odczynie kwasowym, które jednakże klasyfikowane są jako substancje
niebezpieczne. Celem pracy było określenie wpływu na odporność korozyjną stopu
Ti6Al4V zastosowanych parametrów utleniania anodowego prowadzonego w elek-
trolicie, który w odróżnieniu do większości dotychczas stosowanych roztworów,
charakteryzuje się zasadowym odczynem pH. Ocenie poddano wpływ napięcia oraz
warunków hydrodynamicznych. Zakres przeprowadzonych badań obejmował ocenę
chropowatości powierzchni, badania potencjodynamiczne, a także obserwacje ma-
kroskopowe powierzchni. Uzyskane wyniki wskazują na wpływ parametrów procesu
na parametry opisujące odporność korozyjną stopu tytanu. Ponadto jednoznacznie
dowodzą korzystnego wpływu warstwy pasywnej wytworzonej podczas utleniania
anodowego w alkaicznej kąpieli na odporność korozyjną tego stopu.

∗
Autor korespondencyjny: karolina.wilk@polsl.pl, ul. Roosevelta 40, 41-800 Zabrze, PL
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Modelowanie hipertermii onkologicznej z zastosowaniem równań

z dwoma czasami opóźnień

Mikołaj Stryczyński1
∗
, Ewa Majchrzak1

1Katedra Mechaniki i Inżynierii Obliczeniowej, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: hipertermia onkologiczna, równanie z dwoma czasami opóźnień,
metoda różnic skończonych, całka Arrheniusa

Streszczenie

Hipertermia onkologiczna to metoda komplementarnego leczenia chorób nowotworo-
wych polegająca na ukierunkowanym zastosowaniu energii cieplnej w leczeniu raka.
Jest metodą wspomagającą chemioterapię i radioterapię. Modelowanie hipertermii
pozwala między innymi określić gęstość mocy ogrzewania zewnętrznego i czas trwa-
nia zabiegu, które zapewnią destrukcję tkanek nowotworowych. W pracy rozpatruje
się tkankę miękką otaczającą istotnie termicznie naczynie krwionośne częściowo
zaatakowaną nowotworem. Pole temperatury krwi i tkanki opisano równaniami
z dwoma czasami opóźnień uzupełnionymi odpowiednimi warunkami brzegowo-
początkowymi. Stopień destrukcji tkanki nowotworowej szacowano na podstawie
wartości tzw. całki Arrheniusa. Zadanie rozwiązano stosując schemat niejawny me-
tody różnic skończonych. Głównym celem pracy jest analiza różnych schematów
nagrzewania (gęstość mocy i czas nagrzewania) i zbadanie, który ze schematów
jest bardziej skuteczny, czyli zapewnia destrukcję tkanki nowotworowej: długi czas
nagrzewania i mała gęstość mocy czy też krótki czas nagrzewania i duża gęstość mocy.

∗
Autor korespondencyjny: mikolaj.stryczynski@polsl.pl, ul. Konarskiego 18A, 44-100 Gliwice, PL
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Koncepcja stanowiska laboratoryjnego do walidacji metody

pomiaru lokalnej sztywności ścian tętnic człowieka

Aleksander Sinek1, Mateusz Mesek1, Marek Rojczyk1, Adam Golda2, Jacob Sturdy3,
Leif Rune Hellevik3, Wojciech Adamczyk1, Ziemowit Ostrowski1

∗
, Wojciech Wolański4,

Ewa Piętka5, Jan Juszczyk5, Ryszard Białecki1

1Pracownia Inżynierii Biomedycznej, Katedra Techniki Cieplnej, Politechnika Śląska
2Szpital Miejski nr 4 w Gliwicach

3Department of Structural Engineering, Norwegian University of Science and Technology
4Katedra Biomechatroniki, Politechnika Śląska

5Katedra Informatyki i Aparatury Medycznej, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: sztywność tętnic, USG, metody odwrotne

Streszczenie

W pracy przedstawiono założenia projektu ENTHRAL, którego celem jest opracowanie
bezinwazyjnej metody pomiaru lokalnej sztywności ścian naczyń tętniczych in vivo.
W pierwszym etapie metoda testowana będzie na stanowisku wyposażonym w fantom
tętnicy szyjnej. W elastycznym wężu przepływ będzie wymuszany przez pompę
pracującą w cyklu imitującym pracę serca. Odkształcenia ścianki będą mierzone przy
pomocy aparatu USG oraz szybkiej kamery. Na podstawie pomiarów wyznaczana
będzie sztywność jego ścian. Otrzymane wyniki porównane zostaną ze zmierzonymi
metodami bezpośrednimi właściwościami mechanicznymi materiału, z którego wyko-
nany jest fantom. Wiarygodność modelu będzie określana przez zastosowanie metod
kwantyfikacji niepewności oraz analizy wrażliwości. Następnie przeprowadzony
będzie eksperyment medyczny, w którym za pomocą aparatu USG mierzone będą
odkształcenia ścian tętnicy szyjnej wywołane cyklicznymi zmianami ciśnienia krwi.
Na podstawie zarejestrowanych deformacji, poprzez minimalizację różnic między
pomiarem a wynikiem obliczeń numerycznych, wyznaczana będzie sztywność ścian
tętnicy.
Projekt jest finansowany ze środków Norweskiego Mechanizmu Finansowego na lata 2014

–2021 w ramach um. nr UMO-2019/34/H/ST8/00624.
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Analiza przepływu czerwonych krwinek w mikrokanale:

eksperyment biologiczny i walidacja modelu CFD

Maria Gracka1
∗
, Sebastian Student2,3, Ziemowit Ostrowski1

1Pracownia Inżynierii Biomedycznej, Katedra Techniki Cieplej, Politechnika Śląska
2Katedra Inżynierii i Biologii Systemów, Politechnika Śląska

3Centrum Biotechnologii, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: erytrocyty, microfluidics, cell-free layer, mikrokanały, CFD

Streszczenie

Zakres prac w ramach projektu obejmował przeprowadzenie eksperymentu biologicz-
nego,w celu wykonania analizy charakterystyki przepływu erytrocytów wmikrokanale
z hiperbolicznym zwężeniem. W pomiarach wykorzystano mieszaninę dekstranu,
którego właściwości są zgodne z właściwościami osocza oraz zawieszonych w nim
czerwonych krwinek. Eksperyment wykazał, że erytrocyty wykazują tendencję do
migracji w kierunku rdzenia kanału, co skutkuje wytworzeniem warstwy wolnej od
cząsteczek (CFL – cell free layer) przy ścianach kanału. Zachowanie to jest zgodne
z charakterem przepływu cząsteczek w naczyniach krwionośnych. Analiza wykazała
również, że szerokość zwężenia w badanym kanale wpływa na grubość CFL. Celem dru-
giego etapu projektu było opracowanie modelu numerycznego (CFD), który pozwoliłby
na odtworzenie zachowania wielofazowego przepływu w mikrokanale zarejestro-
wanego w warunkach laboratoryjnych. W modelu CFD zastosowano dwa podejścia
modelowania przepływów wielofazowych: model Euler-Euler oraz hybrydowy Euler-
Lagrange. Założono, że dekstran (faza ciągła) zachowuje się jak płyn newtonowski, a
erytrocyty jako zawiesina cząstek. Przeprowadzona symulacja numeryczna pozwoliła
na uzyskanie wyników zgodnych z eksperymentem. Zwalidowany model numeryczny
pozwoli w przyszłości testować różne geometrie kanałów już na etapie projektu, bez
konieczności ich produkcji.
Prace realizowane były w Katedrze Techniki Cieplnej w ramach badań statutowych

Wydziału Inżynierii Środowiska i Energetyki Politechniki Śląskiej.
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Segmentacja i trójwymiarowa wizualizacja zmian chondromalacji

w nasadzie główki kości udowej

Weronika Żak1
∗

1Wydział Inżynierii Biomedycznej, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: chondromalacja, segmentacja, komputerowe wspomaganie leczenia

Streszczenie

Celem pracy było przedstawienie wyników segmentacji nasady kości udowej ze zmianą
chondromalacji oraz wykonanych na podstawie wysegmentowanych struktur trzech
niezależnych modeli trójwymiarowych (płaszczyzna czołowa, poprzeczna oraz
strzałkowa). Seria danych z badania Rezonansu Magnetycznego została wykonana na
przypadku, który został rozpoznany jako „Ubytek chrzęstno-kostny IV stopnia w części
centralnej kłykcia przyśrodkowego kości udowej wielkości 6/6 mm. Chondromalacja
podstawy części strefy obciążenia kłykcia przyśrodkowego kości udowej II stopnia.
Stan po przebytej oddzielającej martwicy chrzęstno-kostnej kłykcia przyśrodkowego
kości udowej II stopnia”. Według Międzynarodowej klasyfikacji chorób ICD-10 jest to
M94.2 Rozmiękanie chrząstki (Chondromalacia). Segmentacja nasady kości udowej
odbyła się na obrazach T1-zależnych (płaszczyzna czołowa) oraz T2-zależnych (płasz-
czyzna strzałkowa i poprzeczna) Rezonansu Magnetycznego. Poprawność segmentacji
została potwierdzona za pomocą współczynnika Dice’a. Założoną wartościąminimalną
była wartość 0,8.Na każdym z przekrojów cel został osiągnięty–najmniejsza uzyskana
wartość wynosiła 0,837 w płaszczyźnie czołowej, natomiast najwyższa wartość współ-
czynnika wynosiła 0,965 w płaszczyźnie strzałkowej. W pracy została opisana metoda
rozrostu obszaru (ang. region growing), która została wykorzystana do segmentacji
oraz operacje morfologii matematycznej wykorzystane w dalszym przetwarzaniu.
Ze stworzonych trzech niezależnych trójwymiarowych modeli najlepiej obrazującym
stan nasady kości udowej z patologiczną zmianą jest model w płaszczyźnie strzałko-
wej. W przyszłości planem rozwoju jest rozszerzenie działania aplikacji do możliwości
wczytanie i segmentacji dowolnej serii obrazowej rezonansu magnetycznego ze zmia-
nami chondromalacji.

∗
Autor korespondencyjny: werozak059@student.polsl.pl, ul. Roosevelta 40, 41-800, PL

20



Zastosowanie rozmytej metody różnic skończonych w procesie

transferu masy i ciepła podczas kriokonserwacji

Anna Skorupa1
∗
, Alicja Piasecka-Belkhayat1

1Katedra Mechaniki i Inżynierii Obliczeniowej, Wydział Mechaniczny Technologiczny,

Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: kriokonserwacja, przepływ masy i ciepła, rozmyta metoda różnic
skończonych, liczby rozmyte, skierowana arytmetyka przedziałowa

Streszczenie

W artykule przedstawiono analizę numeryczną przepływu ciepła i masy zachodzącego
podczas kriokonserwacji w próbce chrząstki stawowej. W dwuwymiarowym, osiowo-
symetrycznym modelu matematycznym założono rozmyte wartości parametrów
termofizycznych, takich jak przewodność cieplna oraz objętościowe ciepło właściwe.
Parametry te wyznaczane są doświadczalnie, dlatego też nie można ich określić
w sposób deterministyczny. Bazę modelu wymiany ciepła stanowi rozmyte równanie
Fouriera, natomiast zjawisko transportu krioprotektanta (Me2SO) przez macierz
pozakomórkową opisano za pomocą rozmytego równania przepływu masy. Do kon-
troli temperatury i stężenia krioprotektanta wykorzystano metodę śledzenia krzywej
likwidus (LT), która zapobiega tworzeniu się kryształków lodu niezależnie od szybkości
chłodzenia bądź ogrzewania. Omawiany problem rozwiązano za pomocą rozmytej
metody różnic skończonych z wykorzystaniem α-przekrojów oraz reguł skierowanej
arytmetyki przedziałowej. Zastosowanie α-przekrojów upraszcza operacje matema-
tyczne w zbiorze liczb rozmytych, ponieważ pozwala na traktowanie liczb rozmytych
jako wartości przedziałowych. Dodatkowo zastosowano aproksymację trapezoidalną
rozmytych parametrów termofizycznych rozpatrywanej próbki. W końcowej części
pracy porównano wyniki symulacji numerycznych z rezultatami eksperymentów
przeprowadzonych dla deterministycznie określonych parametrów termofizycznych.

∗
Autor korespondencyjny: anna.skorupa@polsl.pl, ul. Konarskiego 18A, 44-100 Gliwice, PL

21



22



Sesja plenarna (3A)

godz. 16:00 -- 16:45

Prowadzenie:

Marek Łos



3D (bio)printing for personalized medicine

Małgorzata Włodarczyk-Biegun1,2∗

1Biotechnology Centre, The Silesian University of Technology
2Polymer Science, Zernike Institute for Advanced Materials, University of Groningen

Słowa kluczowe: bioprinting, melt electrowriting, scaffolds, tissue glues, tissue
interfaces

Streszczenie

3D printing is a currently flourishing production technique based on layer-by-layer
deposition of a material (the ink). It allows the construction of hierarchical and
complex 3-dimensional objects with great precision. This precise control over the
location and amount of deposited material is of high interest for medical use, espe-
cially tissue engineering and regenerative medicine. In this lecture, I will introduce
the (bio)printing technique, specifically extrusion printing and melt electrowriting
(MEW). I will present my current research line on developing advanced printable
systems and printed designs for personalized biomedical applications. I will focus on
the research project devoted to the development of printable medical glues, inspired
by the adhesives used by sea mussels. The proposed hydrogel-based system with
metal-coordination crosslinking is thoroughly characterized, guiding material design
in other reversible systems. In the second part of the talk, I will present the work
on complex hierarchical structures, mimicking native tissues, obtained with high
precision at very small scales using MEW approach. Finally, I will share my vision on
combining MEW and 3D bioprinting to develop functional synthetic systems for the
repair of heterogeneous interfacial tissues.
This work was supported by INM-Leibniz Institute for New Materials in Saabruecken, DE

and the Netherlands Organization of Scientific Research, NWO, NL (VI.Veni.192.148 and

VI.Veni.192.148).
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Sesja równoległa (4A)

godz. 17:10 -- 18:50

Prowadzenie:
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Optymalizacja schematu doboru sygnatur w problemie zliczania

k-merów

Marek Kokot1
∗
, Sebastian Deorowicz1

1Katedra Algorytmiki i Oprogramowania, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: zliczanie k-merów, symulowane wyżarzanie, metaheurystyki

Streszczenie

Zadanie zliczania k-merów jest jednym z podstawowych etapów wielu potoków bioin-
formatycznych. Chociaż zadanie to jest z definicji łatwe, jego realizacja jest w praktyce
nietrywialna. Z tego powodu w literaturze przedstawionych zostało wiele algorytmów.
Niektóre z nich, celem redukcji zapotrzebowania na RAM i skrócenia czasu obliczeń,
wykorzystują pamięć dyskową. W algorytmach takich k-mery są dzielone na pliki
tymczasowe w ten sposób, aby każdy z plików mógł być przetworzony niezależnie,
a proste złączenie wyników przetwarzania wszystkich plików stanowiło wynik całego
algorytmu. Pożądane jest przy tym zachowanie zrównoważonego rozmiaru plików
(w szczególności minimalizacja rozmiaru największego z nich), jak również minima-
lizacja ich sumarycznego rozmiaru. W pracy opisano dwa podejścia mające na celu
optymalizację tych kryteriów. Pierwsze z nich jest trywialne, jego głównym celem jest
przebadanie i przedstawienie pewnych własności. Drugie jest bardziej zaawansowane
i zbudowane jest w oparciu o metaheurystykę symulowanego wyżarzania.

∗
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26



Wykorzystanie analizy wzbogacenia ścieżek sygnałowych

w poszukiwaniu endotypów odpowiedzi immunologicznej

Joanna Żyła1
∗
, Teresa Domaszewska2, January Weiner3

1Katedra Inżynierii I Analizy Eksploracyjnej Danych, Politechnika Śląska, Gliwice
2Katedra Immunologii, Instytut Maxa-Plancka Chorób Zakaźnych, Berlin

3Katedra Bioinformatyki, Berliński Instytut Zdrowia, Berlin

Słowa kluczowe: analiza wzbogacenia ścieżek sygnałowych, PCA, endotypy, gruźlica

Streszczenie

Analiza ekspresji genów skupia się na poszukiwaniu zróżnicowania odpowiedzi
pomiędzy różnymi fenotypami na poziomie pojedynczych genów oraz zbiorów ge-
nowych. Rozwój technik bioinformatycznych pozwala na identyfikowanie różnic
w aktywności ścieżek sygnałowych nie tylko na poziomie międzygrupowym, ale
także indywidualnych. W przedstawionej pracy wykorzystano dane mikromacierzowe
pochodzące od 457 pacjentów z aktywną infekcją Mycobacterium tuberculosis oraz
160 osób zdrowych z 7 różnych studiów. W pierwszym kroku dokonano normalizacji
sygnału, aby zniwelować różnice pomiędzy eksperymentami. Następnie pacjenci
zostali sklasyfikowani ze względu na mocno lub delikatnie wzmocnioną odpowiedź
interferownową, która jest charakterystyczna dla gruźlicy. Wykorzystując zasoby baz
KEGG oraz Hallmark wyznaczono wartości własne macierzy pierwszej komponenty
PCA dla każdego pacjenta i ścieżki sygnałowej. Następnie przeprowadzono analizę
korelacji oraz niezależności uzyskanych wartości własnych względem powszechnej
odpowiedzi interferonowej. Wskazano ścieżki sygnałowe silnie powiązane z indywi-
dualną odpowiedzią interferonową, ale także niespecyficzne endotypy odpowiedzi
immunologicznej częściowo lub całkowicie nieskorelowane z interferonem. Zaprezen-
towana metodyka pozwala na identyfikację wariantów odpowiedzi immunologicznej
na szereg chorób.

∗
Autor korespondencyjny: joanna.zyla@polsl.pl, ul. Akademicka 16, 44-100 Gliwice, PL

27



Usuwanie artefatków kompresji histopatologicznych obrazów HE

całych tkanek

Piotr Jóźwik-Wabik1, Bartłomiej Gładys1, Marek Hermansa1, Dawid Macha1,
Seweryn Kalisz1, Tomasz Strzoda1, Paweł Foszner2, Adam Popowicz3,

Michał Marczyk4
∗

1Wydział Automatyki, Elektroniki i Informatyki, Politechnika Śląska
2Katedra Grafiki, Wizji Komputerowej i Systemów Cyfrowych, Politechnika Śląska

3Katedra Elektroniki, Elektrotechniki i Mikroelektroniki, Politechnika Śląska
4Katedra Inżynierii i Analizy Eksploracyjnej Danych, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: kompresja JPG, kompresja stratna, artefakty kompresji, obrazowanie
histopatologiczne

Streszczenie

Wynikiem obrazowania całych tkanek w histopatologii jest obraz cyfrowy wysokiej
rozdzielczości, który może zajmować olbrzymią ilość miejsca na dysku, dlatego
w praktyce stosuje się szeroki zakres metod kompresji. Najpopularniejsza jest kom-
presja JPEG, która dzieli obraz na bloki 8x8 pikseli z regulowaną jakością kompresji.
W większości przypadków parametr jakości kompresji jest ustawiony na około 30,
co znacznie zmniejsza rozmiar pojedynczego obrazu, ale także prowadzi do pojawienia
się artefaktów siatki. Wprowadzenie artefaktów znacznie utrudnia pracę algorytmów
segmentacji, które służą do eksploracji złożonej struktury skanowanej tkanki. W tym
artykule przedstawiono algorytm usuwania artefaktów kompresji z zachowaniem
krawędzi i pokazano jak jego użycie wpływa na jakość i segmentację obrazu. Udo-
wodniono, że usuwanie artefaktów jest kluczowe w przypadku, gdy parametr jakości
kompresji jest niski, natomiast opcjonalne w pozostałych przypadkach.
Badania współfinansowane przez Unię Europejską ze środków Europejskiego Fundu-

szu Społecznego w ramach projektu „Politechnika Śląska jako Centrum Nowoczesnego

Kształcenia opartego o badania i innowacje” nr POWR-03.05.00-00-Z098/17/00.
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Zróżnicowanie zmian w profilu metylacji DNA w obszarze

promotorów genowych u pacjentów z ostrą białaczką szpikową

Agnieszka Cecotka1, Grainne O’Brien2, Christophe Badie2, Joanna Polańska1
∗

1Katedra Inżynierii i Analizy Eksploracyjnej Danych, Politechnika Śląska, Gliwice, Polska
2Radiation Effects Department, Centre for Radiation Chemical and Environmental Hazards,

Public Health England, Didcot, UK

Słowa kluczowe:metylacja DNA, AML, białaczka indukowana terapią

Streszczenie

Metylacja DNA jest procesem epigenetycznym odgrywającym kluczową rolę w pro-
cesach nowotworowych. Ostra białaczka szpikowa (AML) może wystąpić samoistnie
lub może być skutkiem ubocznym radio- lub chemioterapii innego nowotworu.
Białaczki te różnią się odpowiedzią na leczenie i rokowaniami. Celem pracy była
ocena zróżnicowania profilu metylacji w obszarach promotorowych DNA w grupie
pacjentów z różnymi typami AML. Analizie poddano 94321 miejsc CpG zmierzonych
u 15 dawców: 5 osób zdrowych, 5 AML de novo i 5 z wtórną białaczką indukowaną.
Poziom metylacji każdego CpG każdego z pacjentów został statystycznie porównany
ze średnim u zdrowych i oznaczony jako hipermetylacja, hipometylacja lub brak
zmiany. Niezmienione poziomy metylacji u wszystkich badanych zaobserwowano
w 47596 CpG (50,46%).Wyznaczone częstości demetylacji wykorzystano do wyliczenia
wartości współczynników zmienności Pielou, których wartości średnie porównano po-
między grupami algorytmemANOVA. Zaobserwowano, że hipermetylacja w obszarach
promotorowych jest częstsza niż hipometylacja. Większe zróżnicowanie w zmianach
poziomu metylacji jest obserwowane w indukowanych białaczkach (p=0,0458).
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Czy możemy przewidzieć podtyp nowotworu piersi PAM50

na podstawie profilu białkowego?

Joanna Tobiasz1
∗
, Christos Hatzis2, Joanna Polańska1

1Katedra Inżynierii i Analizy Eksploracyjnej Danych, Politechnika Śląska
2Wydział Medyczny, Uniwersytet Yale

Słowa kluczowe: podtypy raka piersi, UMAP, PAM50, profil białkowy

Streszczenie

PAM50 jest modelem opartym o dane mikromacierzowe mRNA oraz qPCR. Jest po-
wszechnie stosowany do klasyfikacji podtypów nowotworów piersi: luminalnego A,
luminalnego B, potrójnie negatywnego, HER2+ oraz podstawowego. Sprawdzono, czy
status PAM50 może być predykowany na podstawie profilu białkowego. Wykorzystano
poziomy ekspresji białek zmierzone za pomocą technologii RPPA (Reverse Phase
Protein Array) dla 876 pacjentek z rakiem piersi. Pomiary dla 412 pacjentek ze znanym
statusem PAM50 zredukowano do dwóch wymiarów metodą UMAP. Otrzymane skupi-
ska zidentyfikowano algorytmem HDBSCAN. Przynależność do nich predykowano dla
464 pacjentek z nieznanym statusem PAM50. W przestrzeni UMAP podtypy potrójnie
negatywny i HER2 zostały wyraźnie oddzielone. Podtypy luminalne zgrupowały
się natomiast w mieszanych skupiskach, z których wyodrębnić można podobszary
z dominacją jednego podtypu. Przeanalizowano i porównano statystycznie ekspresję
białek dla otrzymanych grup, co pozwoliło scharakteryzować profile poszczególnych
subpopulacji.
Praca sfinansowana przez Europejski Fundusz Społeczny (POWR.03.02.00-00-I029) [JT]

oraz subwencję na utrzymanie i rozwój potencjału badawczego Politechniki Śląskiej [JP].
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Detekcja wariantów genomów w kontekście korekcji odczytów

sekwencjonowania

Maciej Długosz1
∗

1Katedra Algorytmiki i Oprogramowania, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: sekwencjonowanie DNA, detekcja wariantów, korekcja odczytów
sekwencjonowania

Streszczenie

Do najczęściej wykorzystywanych w genomice narzędzi należy sekwencjonowanie
DNA, w szczególności przy użyciu technologii Illumina. Wśród wielu jego zastosowań
znajduje się detekcja wariantów, której celem jest wyznaczenie wariantów obecnych
w genomie danego osobnika. Jednocześnie jednak obecność błędów sekwencjono-
wania może wywierać negatywny wpływ na jakość rezultatów detekcji. Jak dotąd
nie zostały przeprowadzone dokładne badania jakości algorytmów korekcji błędów
sekwencjonowania w kategorii jej wpływu na detekcję wariantów. Celem badań było
wykonanie takiej analizy dla różnych, nowo opracowanych algorytmów korekcji, na
przykładzie dwóch genomów o różnych rozmiarach. Ponadto został zbadany wpływ
długości oligomeru — głównego parametru wielu algorytmów korekcji — na jakość
wyników korekcji.
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Graficzna reprezentacja heterogenicznosci zbioru radiogramów

z bazy PolCovid za pomocą techniki UMAP

Marek Socha1, Aleksandra Suwalska1
∗
, Wojciech Prazuch1, Michał Marczyk1,

Joanna Polańska1, Grupa Badawcza PolCovid

1Katedra Inżynierii i Analizy Eksploracyjnej Danych, Wydział Automatyki, Elektroniki

i Informatyki, Politechnika Śląska, Gliwice, Polska

Słowa kluczowe: UMAP, chest X-Rays, COVID-19, radiomics, images

Streszczenie

Wizualizacja jest niezbędnym krokiem w procesie zrozumienia danych. Technika
UMAP (UniformManifold Approximation and Projection) może rozwiązać ten problem
poprzez przekształcenie danych wysokiej wymiarowości do postaci niskowymiarowej.
W dziedzinie analizy obrazu dotychczas dominującym podejściem było przekształca-
nie obrazów do postaci wektorowej, a następnie bezpośrednie wprowadzanie ich do
procedury UMAP, co znajduje uzasadnienie w przypadku obrazów, w których kluczowa
informacja jest dominującą strukturą w obrazie. W przypadku obrazowania RTG klatki
piersiowej u chorych na COVID-19, to subtelne, często rozproszone i ciężkie do wska-
zania w jednym ROI zmiany odgrywają kluczową rolę w diagnostyce. Przeanalizowano
dane z bazy PolCOVID, która zawiera radiogramy płuc zebrane z 24 polskich szpitali
w ramach projektu CIRCA - 4956 badań, w tym radiogramy osób zdrowych (2578),
z COVID-19 (1204) oraz z innym zapaleniem płuc (1174). Zaproponowano nowatorską
metodę wyznaczania i selekcji cech radiomicznych, które pozwalają na uwidocznienie
istotnego zróżnicowania radiogramów pomiędzy grupami w przestrzeni UMAP.
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Wykrywanie tkanki nowotworowej na obrazach histopatologicznych

barwionych HE przy użyciu metod głębokiego uczenia

Tomasz Strzoda1, Seweryn Kalisz1, Piotr Jóźwik-Wabik1, Dawid Macha1,
Marek Hermansa1, Bartłomiej Gładys1, Adam Popowicz2, Paweł Foszner3,

Michał Marczyk4
∗

1Wydział Automatyki, Elektroniki i Informatyki, Politechnika Śląska
2Katedra Elektroniki, Elektrotechniki i Mikroelektroniki, Politechnika Śląska

3Katedra Grafiki, Wizji Komputerowej i Systemów Cyfrowych, Politechnika Śląska
4Katedra Inżynierii i Analizy Eksploracyjnej Danych, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: obraz histopatologiczny, barwienie HE, głębokie uczenie, wykrywa-
nie tkanki nowotworowej

Streszczenie

Wprowadzenie patologii cyfrowej otworzyło nowe możliwości związane z analizą
histopatologicznych obrazów wysokiej rozdzielczości z użyciem metod głębokiego
uczenia. Podczas tworzenia modelu detekcji regionów nowotworu piersi, napotkano
szereg przeszkód pokazujących pewne ograniczenia bezpośredniego zastosowania
tych metod. Celem niniejszej pracy jest przedstawienie tych problemów i omówienie
możliwych rozwiązań. Opisane wyżej problemy to: (i) zmienność w barwieniu tka-
nek, (ii) różne powiększenie obrazu podczas skanowania, (iii) wybór odpowiedniego
rozmiaru fragmentu obrazu do budowy modelu, (iv) wybór metody predykcji modelu.
Analizy została przeprowadzona z wykorzystaniem głębokich konwolucyjnych sieci
neuronowych skonstruowanych na kilku niezależnych zbiorach danych. Praca stanowi
dobry punkt startowy dla ekspertów analizy obrazu, którzy chcą budować modele
głębokiego uczenia na obrazach histopatologicznych barwionych hematoksyliną
i eozyną.
Badania współfinansowane przez Unię Europejską ze środków Europejskiego Fundu-

szu Społecznego w ramach projektu „Politechnika Śląska jako Centrum Nowoczesnego

Kształcenia opartego o badania i innowacje” nr POWR-03.05.00-00-Z098/17/00.
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System klasyfikacji danych obrazowania molekularnego MALDI-MSI

Paweł Pendziałek1
∗
, Joanna Polańska1

1Katedra Inżynierii i Analizy Eksploracyjnej Danych, Politechnika Śląska

Słowa kluczowe: onkologia, obrazowanie molekularne, spektrometria mas, klasyfika-
cja

Streszczenie

Celem badań było utworzenie inteligentnego systemu klasyfikacji wyników biopsji
raka głowy i szyi na bazie profilu białkowego spektrometrii mas. Materiał stanowiły
opisane przez patologów profile molekularne 5 preparatów tkankowych. Oryginalne
dane to zbiór 40 160 widm masowych z obszarów raka i zdrowego nabłonka zmie-
rzonych dla 109 000 kanałów masowych. Technika Gaussian Mixture Model powoliła
na redukcję ich liczby do 3714. Dalszą redukcję liczby kanałów masowych uzyskano
poprzez selekcję cech o największej zmienności na podstawie dystrybucji wariancji
abundancji peptydów w preparacie. Opracowano klasyfikator SVM, zaimplemen-
towano oraz ulepszono metodę wyznaczania optymalnego progu odcięcia, który
decyduje o wyniku przyporządkowania widma do odpowiedniej klasy. Opracowany
system daje zadowalające wyniki predykcji. W procesie wielokrotnej walidacji krzyżo-
wej wg preparatów oraz dla proporcji 70:30 dla zbioru uczącego i testującego w każdej
iteracji, dokładność ważona systemu dla zbioru walidacyjnego to 90-92% (średnio
91%±1%), a dla zbioru testowego 69-93% (średnio 81%±9%). Czas tworzenia modelu
wynosił 43-68 sekund.
Praca była częściowo wsparta finansowo przez Narodowe Centrum Nauki, w ramach

projektu BiTIMS grant 2015/19/B/ST6/01736.
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Analiza struktury klonalnej nowotworów - porównanie metod

Paweł Kuś1
∗
, Roman Jaksik1, Marek Kimmel1,2

1Katedra Inżynierii i Biologii Systemów, Politechnika Śląska
2Department of Statistics, Rice University, Houston, USA

Słowa kluczowe: ewolucja klonalna, heterogeniczność nowotworów, klonalność,
rekonstrukcja struktury klonalnej

Streszczenie

Złożoność procesu rozwoju choroby nowotworowej sprawia, że powstałe guzy składają
się ze zróżnicowanych genetycznie subpopulacji komórek, tzw. klonów. Kliniczne
implikacje tej heterogeniczności, takie jak związek z nawrotami choroby czy leko-
opornością, od lat motywują rozwój metod jej analizy. Wśród nich ważne miejsce
zajmują rozwijane od dekady algorytmy rekonstruujące klonalną strukturę nowotworu
z użyciem sekwencjonowania DNA. Niestety jak dotąd nie wypracowano złotego
standardu analizy klonalności nowotworów. W tym projekcie zastosowaliśmy dwa
algorytmy rekonstrukcji struktury klonalnej: PyClone i PhyloWGS, oraz dwie metody
detekcji zmian w liczbie kopii genów: FACETS i Titan, a następnie porównaliśmy
wyniki uzyskane za pomocą różnych ich kombinacji. Stwierdziliśmy, iż istotny wpływ
na wyniki analizy ma nie tylko dobór metod, ale również wartości estymacji czystości
próbek używane w analizie. Skala zidentyfikowanych rozbieżności wskazuje na ko-
nieczność dalszego rozwoju metod analizy klonalnej.
Projekt był współfinansowany przez Unię Europejską w ramach Europejskiego Funduszu

Społecznego (grant POWR.03.02.00-00-I029) oraz przez Narodowe Centrum Nauki (grant

2018/29/B/ST7/02550).
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ProjektNeuro - krok w kierunku skutecznej spersonalizowanej

terapii pacjentów neurologicznych

Karolina Łopata1, Iga Zdanowska1, Magdalena Latos1, Tomasz Jastrząb1,2
∗
,

Jagoda Różycka1, Agnieszka Gorzkowska1,3

1Technicenter Sp. z o.o.
2Katedra Algorytmiki i Oprogramowania, Politechnika Śląska

3Katedra Neurologii, Śląski Uniwersytet Medyczny

Słowa kluczowe: neuropsychologia, neurorehabilitacja, udar mózgu, terapia sperso-
nalizowana

Streszczenie

Spersonalizowana terapia i rehabilitacja deficytów poznawczych występujących
po udarach mózgu jest istotnym elementem wpływającym na jakość życia pacjentów.
Procesy terapeutycznemogą być w znacznym stopniu wspomagane dzięki najnowszym
osiągnięciom informatyki.W pracy przedstawiono innowacyjne narzędzie wspierające
procesy terapii osób dorosłych, cierpiących na deficyty poznawcze w zakresie funkcji
wykonawczych i wzrokowo-przestrzennych, uwagi oraz pamięci. Opisane zostały
wybrane elementy aplikacji ProjektNeuro, z uwzględnieniem zagadnienia personali-
zacji terapii z użyciem omawianego narzędzia. Przedstawiony został również krótko
zarys założeń badań klinicznych prowadzonych aktualnie w Uniwersyteckim Centrum
Klinicznym Śląskiego Uniwersytetu Medycznego w Katowicach. Badania te mają na
celu udowodnienie skuteczności terapii prowadzonej we wspomnianych wcześniej
obszarach funkcji poznawczych z użyciem opisanego rozwiązania.
Niniejsze badania są współfinansowane przez Unię Europejską w ramach Regionalnego

Programu Operacyjnego Województwa Śląskiego na lata 2014-2020, w ramach pro-

jektu “Opracowanie innowacyjnych metod terapii neuropsychologicznej osób dorosłych”

przyznanego spółce Technicenter.
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Streszczenie

Segmentacja naczyń krwionośnych w obrazach dna oka jest integralną częścią
komputerowych systemów wspomagania diagnostyki retinopatii cukrzycowej. Aktu-
alnie używane algorytmy zostały opracowane dla obrazów uzyskanych technikami
wąskokątnymi. Z uwagi na znaczną przewagę i rosnącą popularność angiografii szero-
kokątnej nad wąskokątną konieczne staje się opracowanie nowych algorytmów, które
pomogą skuteczniej diagnozować retinopatię cukrzycową. Proponowany algorytm wy-
korzystuje operacje matematycznej morfologii obrazowej w połączeniu z rotowanym
elementem strukturalnym. Dodatkowo opracowano filtry, które skutecznie usuwają
niepożądane struktury obrazowe, poprawiając jakość segmentacji. Poprawność dzia-
łania algorytmu oceniono wykorzystując dostarczone przez specjalistę ręczne obrysy
sieci naczyń krwionośnych. Stwierdzono, że zaproponowana metoda z powodzeniem
segmentuje pełną sieć naczyń krwionośnych na wielu obrazach fizjologicznych, jak
również u pacjentów wykazujących pewne patologie. Średnia wartość współczynnika
Dice dla tego algorytmu wynosi 0,82%.
Autorzy składają serdeczne podziękowania dla okulistów z Okręgowego Szpitala Kolejo-

wego w Katowicach za udostępnienie zanonimizowanych obrazów dna oka, dzięki którym

możliwe było opracowanie opisanego algorytmu segmentacji naczyń krwionośnych.
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Streszczenie

Medycyna regeneracyjna do odbudowy tkanek wykorzystuje rusztowania tkankowe
otrzymywane z różnych materiałów polimerowych. Jednym z biomateriałów, któremu
naukowcy poświęcają dużo uwagi jest polikaprolakton (PCL), który jest szeroko
badany pod kątem wykorzystania go jako baza do biomateriału elektroprzewodzącego.
W niniejszym badaniu skoncentrowano się na otrzymywaniu włóknistych ruszto-
wań tkankowych otrzymywanych w polu elektrostatycznym z dodatkiem nanorurek
węglowych MWCNT i oszacowaniu ich biokompatybilności. Żywotność komórek in-
kubowanych z ekstraktami z ocenianych biomateriałów nie wynosiła mniej niż 76,9%
dla HDFa. Ekstrakty testowanych biomateriałów nie wykazały toksycznego działania
wobec testowanych linii komórkowych.
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Streszczenie

Białko p53, nazywane „strażnikiem genomu”, od niedawana jest uznawane za czynnik
regulujący odpowiedź immunologiczną, ponieważ geny zależne od p53 mogą w niej
uczestniczyć. Dotąd poznano niewiele genów regulowanych przez p53, które mogłyby
posłużyć jako cel immunoterapii. Dane literaturowe sugerują, że takim kandydatem
może być gen białka SLAMF7. Dlatego celem niniejszej pracy jest ocena regulacji
genu SLAMF7 przez białko p53. Nasze badania przeprowadzono in vitro na różnych
liniach nowotworowych traktowanych chemioterapeutykami, które aktywują białko
p53. W przeprowadzonych badaniach stwierdzono, że wzrost syntezy białka SLAMF7
zachodzi pod wpływem chemioterapeutyków aktywujących p53 i jest osłabiony w ko-
mórkach pozbawionych p53. Co więcej, przeprowadzone badania pokazały, że ilość
białka SLAMF7 nie wzrasta znacząco po działaniu wysokiej dawki promieniowania jo-
nizującego. Dodatkowo odkryliśmy, że jedna z form białka SLAMF7 o masie ok. 50 kDa
jest wydzielana poza komórkę.Uzyskanewyniki jednoznacznie potwierdzają zależność
ekspresji genu SLAMF7 od białka p53 i jednocześnie wskazują nowe, dotąd nieopisane
mechanizmy aktywacji tego genu.
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Streszczenie

Heksokinaza 2 (HK2), jako enzym odgrywający ważną rolę wmetabolizmie glukozy, ce-
chuje się nadekspresjąwwiększości komórek nowotworowych.Udowodniono,że białko
to stanowi obiecujący cel molekularny w terapiach przeciwnowotworowych. Z danych
literaturowych wynika, że obiecującą grupą pochodnych hamujących aktywność HK2
mogą być pochodne zawierające w swej strukturze fragment polihydroksy-benzenowy.
Na podstawie modelowania molekularnego ustalono, że liczba grup hydroksylowych
we fragmencie polihydroksybenzenowym oddziałujących z białkiem może być mody-
fikowana bez ograniczenia aktywności inhibicyjnej.W naszych badaniach sprawdzono
wpływ położenia i ilości grup hydroksylowych na aktywność inhibicyjną heksokinazy
2. Ponadto wykonano serię badań in vitro. Wyniki badań aktywności enzymatycznej
HK2, cytotoksyczność (na dwóch liniach komórkowych raka wątroby Huh7 i HepG2),
klonogenność, cykl komórkowy oraz termoforez mikroskalowa potwierdziły zwięk-
szoną aktywność przeciwnowotworową i hamowania HK2 otrzymanych przez nas
związków. Badania te mogą przyczynić się do zaprojektowania leków przeciwnotworo-
wych.
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Streszczenie

Niedrobnokomórkowy rak płuc jest jednym z najbardziej śmiertelnych, a zarazem
najczęściej występujących typów nowotworów, co uzasadnia zastosowanie narzędzi
matematyki onkologicznej w celu szukania metod na zwiększenie przeżywalności
pacjentów z nowotworem płuca. W niniejszej pracy zebrano dane kliniczne od ponad
500 pacjentów z zaawansowanym nowotworem płuca, którzy byli leczeni w Narodo-
wym Instytucie Onkologii - oddział w Gliwicach. Dodatkowo, utworzono prosty model
matematyczny heterogeniczności nowotworu płuca przy zastosowaniu modelu współ-
zawodnictwa. Łącząc dane kliniczne wraz z modelem matematycznym, utworzyliśmy
zbiór pacjentów wirtualnych o podobnej charakterystyce do pacjentów klinicznych.
Następnie, używając takiego zbioru pacjentów wirtualnych, zbadano jak można
zwiększyć czas przeżycia pacjentów. Odkryliśmy, że najlepszy schemat leczenia zależy
od mocy współzawodnictwa pomiędzy komórkami wrażliwymi oraz lekoopornymi.
Dodatkowo, zmodyfikowaliśmy model poprzez uwzględnienie przerzutów raka płuca.
Celem tej modyfikacji jest poszukiwanie metody opóźnienia wystąpienia przerzutów
i dzięki temu opóźnienie śmierci pacjenta.
Projekt jest realizowany w ramach Grantu NCN (2020/37/B/ST6/01959) oraz stypendium

START finansowanego przez Fundację Nauki Polskiej.
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Streszczenie

Wirusoterapia onkolityczna z wykorzystaniem nośników komórkowych stanowi
nowatorskie podejście w leczeniu nowotworów. Polega na zastosowaniu wirusów
onkolitycznych, takich jak onkolityczny wirus myksomatozy, dzięki którym możliwe
jest niszczenie ogniska nowotworowego selektywnie na drodze tzw. onkolizy i pobu-
dzanie przeciwnowotworowej odpowiedzi immunologicznej. Wykorzystanie nośników
komórkowych (mezenchymalnych komórek macierzystych pochodzących z tkanki
tłuszczowej, ADSC) zapewni skuteczne dostarczanie oraz przedłużenie działania OV.
Zbadanie skuteczności onkolitycznego wirusa myksomatozy (vMyxEGFP) i nośników
komórkowych ADSC do terapii onkolitycznej eksperymentalnego nowotworu trzustki.
Zbadano fenotyp oraz zdolność do różnicowania wyizolowanych komórek ADSC. Dla
linii komórkowych ludzkiego nowotworu trzustki Panc-1 iAsPC-1,mysiego nowotworu
trzustki Pan02, ADSC oraz kontrolnej linii komórkowej króliczego nabłonka RK13
zbadano permisywność vMyxEGFP, wyznaczając jednoetapową krzywą wzrostową
wirusa oraz infekcyjność.Cytotoksyczność vMyxEGFP dla badanych linii komórkowych
określono za pomocą testu MTS. Wykonano zdjęcia badanych linii komórkowych po
infekcji vMyxEGFP za pomocą mikroskopii konfokalnej. Wyizolowane komórki ADSC
posiadają prawidłowy fenotyp oraz są zdolne do różnicowania. Wszystkie badane linie
komórkowe są permisywne dla vMyxEGFP. vMyxEGFP wykazuje silniejsze działanie
cytotoksyczne wobec komórek linii Panc-1, AsPC-1, Pan02, RK13, niż wobec ADSC.
Wirus myksomatozy efektywnie replikuje w badanych liniach komórkowych. Komórki
ADSC wykazują dłuższą żywotność po infekcji wirusowej, niż badane linie nowotwo-
rowe trzustki, dzięki czemu są obiecującym nośnikiem tego wirusa w terapii in vivo.
Badanie finansowane z grantu nr UMO-2016/22/M/NZ6/00418 z Narodowego Centrum

Nauki w Polsce dla JJ-R.
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Streszczenie

Egzosomy używane jako nośniki leków mają wiele zalet, np. stabilność i bezpie-
czeństwo użycia. Doksorubicyna jest antracyklinowym chemioterapeutykiem często
stosowanym w leczeniu nowotworów. Z kolei WP760, to nowatorska bisantracyklina,
która jest 10-100 razy bardziej toksyczna dla komórek czerniaka w porównaniu
z innymi typami komórek nowotworowych (panel algorytmu programu Compare,
National Cancer Institute). Aktywny profil i unikalny sposób działania odróżnia
WP760 od 80 000 innych leków przeciwnowotworowych. Zbadano proces obciąża-
nia egzosomów za pomocą WP760 lub doksorubicyny i izolacji z hodowli in vitro
różnych linii komórkowych czerniaka złośliwego. Próbki egzosomów rozdzielono
w kolumnach (chromatografia wykluczania). Profil rozkładu wielkości egzosomów
określono za pomocą spektroskopii korelacji fotonowej (aparat Zetasizer). Wydajność
obciążenia egozosomów lekami badano za pomocą sonikacji z użyciem detergentu
i określano ilościowo przez pomiary absorbancji. Preparaty egzosomów wykorzystano
do sprawdzenia toksyczności przenoszonych leków w hodowlach komórek czerniaka.
Stwierdzono, że obciążone lekami egzosomy wywierają efekt cytotoksyczny na
nietraktowane kultury komórkowe. Wydaje się możliwe zastosowanie egzosomów
obciążonych WP760 do transferu leków in vivo.
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Streszczenie

Pandemia koronawirusa SARS-CoV-2 nieprzerwanie stanowi globalne zagrożenie.
Wciąż nie są dostępne leki przeciwko wywoływanej przez wirusa chorobie COVID-19.
Główna proteaza koronawirusa SARS-CoV-2 (Mpro) stanowi bardzo obiecujący cel
molekularny, w związku z jej rolą w procesie replikacji wirusa. Sekwencje SARS-CoV-2
Mpro i blisko spokrewnionego SARS-CoV różnią się jedynie 12 aminokwasami.
Analiza struktur obu białek z wykorzystaniem metod in silico, takich jak symulacje
dynamiki molekularnej, analiza ewolucyjna oraz dokowanie molekularne wykazała,
że repozycjonowanie znanych inhibitorów centrum aktywnego SARS-CoV Mpro może
być nieskuteczne wobec nowego koronawirusa i jego dalszych wariantów. Ponadto
wykazaliśmy, że potencjalne inhibitory centrum aktywnego Mpro mogą równie
silnie wiązać się z proteazami pełniącymi istotne funkcje w organizmie człowieka.
Zaproponowaliśmy alternatywny cel molekularny na powierzchni białka. Wyniki
zweryfikowaliśmy eksperymentalnie wykorzystując termoforezę mikroskalową. Wy-
konaliśmy szereg testów, z których wynika, że możliwe jest zaburzenie istotnego dla
aktywności enzymatycznej procesu dimeryzacji białka.
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